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Genetikailag minden ember különböző, az eltérések egy része szemmel is jól látható, más 
része pedig csak molekuláris módszerekkel mutatható ki. A DNS szintjén vizsgálódva a 
különbségek oka sok esetben a polimorf gének különböző alléljaiban rejlik. Az allélok eltérő 
gyakorisági eloszlást mutatnak a különböző népességek, közösségek, csoportok között, ami 
alapján az emberi faj eredete és genetikai rokonsága egyrészt egymáshoz (populációk 
nemzetiségek, rasszok viszonya szigetek, országok, régiók, kontinensek szintjén), másrészt a 
többi fajhoz képest is vizsgálható. 
Humán evolúciós szempontból a vizsgálatok tárgyát az egyedek vagy csoportok azonos illetve 
eltérő leszármazási vonalai képviselik, melyek a populációk történetétére, vándorlására, 
keveredésére, leszármazására vonatkozó információkat bővítik. Kisebb léptékben, az egyedek 
szintjén a genetikai variációk szintén sokféle alkalmazásra nyújtanak lehetőséget. Az egyik, 
talán legelterjedtebb felhasználás igazságügyi genetikai, a személy azonosságának 
(egyediségének) megállapítása, és rokonsági (két vagy több egyén leszármazási, pl. apa-
gyermek) viszonyának vizsgálata. A polimorfizmusok felhasználhatók ismeretlen eredetű 
minták fenotípusos jellegének (pl. szemszín, hajszín, bőrszín) vagy etnikai eredetének 
becslésére is.  
 
1.1. Az igazságügyi genetika alapjai 
 
Egy biológiai nyom csak akkor alkalmazható személyazonosítási célra, ha olyan 
tulajdonságokkal rendelkezik, ami csak egyetlen személyre jellemző. A szóban forgó 
tulajdonságok nem változhatnak, és csak szimulálhatóan módosulhatnak. Ez alatt azt kell 
érteni, hogy a biológiai sajátság független a vizsgált személy életkorától és fiziológiai 
állapotától, ugyanakkor a populáción belül az egyes egyedek megkülönböztetéséhez 
megfelelő változatosságot mutat. A DNS molekulát lehetőségei fenti szempontok figyelembe 
vételével alkalmassá teszik a törvényszéki eljárásokban bizonyító erejű eszközként való 
felhasználásra. A DNS igen stabil, a néhány kivételtől eltekintve minden sejtben megtalálható, 
kinyerhető akár élő szövetekből, akár emberi maradványokból. Az emberi DNS 0,3 %-a 
polimorf, ami lehetővé teszi az egyes emberek megkülönböztetését (Butler, 2005). 
A már nagykorú igazságügyi genetika aktív partnere mind a genetika alaptudományának, 
mind a jogalkotásnak, de mégsem a kettő egyszerű összegződése. Felhasználja a genetika 
eredményeit, ugyanakkor kutatásai révén információkat és adatokat is szolgáltat, pl. 
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polimorfizmusok molekuláris struktúráját, DNS-szekvencia adatokat, populáció genetikai 
adatokat. Ha törvényszéki szempontból nézzük az igazságügyi genetikát, akkor „csak” 
eszköz, amely segít megerősíteni és elvetni a jogalkalmazói hipotéziseket. Felhasználhatósága 
széleskörű: biológiai anyagmaradványok faji-, egyedi (személyi) eredetének meghatározása, 
bűnügyi helyszínek kapcsolatának vizsgálata, ismeretlen személyazonosságú holttestek, 
maradványok azonosítása, rokonsági viszonyok elemzése (pl. apasági teszt), történelmi, 
kegyeleti (tömegsír, tömegkatasztrófa) célú azonosítások.  
Igazságügyi célú genetikai vizsgálatot először 1985-ben végeztek, és az azóta eltelt negyed 
évszázadban az igazságügyi genetika önálló tudományterületté fejlődött. A kriminalisztikai 
célú DNS vizsgálatok és apasági tesztek hatékonyan segítik az igazságszolgáltatást és a 
bűnüldözést (Brinkmann és Carracedo, 2003). Igazságügyi genetikai vizsgálat szükséges 
abban az esetben is, ha a szakkérdés annak megállapítására irányul, hogy a rendkívüli halál 
(pl. hirtelen szívhalál) bekövetkezésében milyen genetikai tényezők játszottak szerepet, a 
vizsgált biológiai nyom milyen fajhoz, egyedhez kötődik, illetve milyen genetikai 
tulajdonságokkal rendelkezik. Kérdéseket az egyes emberekre vonatkozóan teszünk fel (pl. 
azonos embertől származik-e a két vizsgált minta; vagy a vélelmezett apa a gyermek biológiai 
apja-e), de a kapott válaszok mindig függeni fognak attól, melyik populációba tartoznak a 
kérdéses személyek, mivel az allélgyakoriságok eltérhetnek a populációk között. Az 
allélgyakorisági adatok szükségesek az apasági valószínűségi százalék vagy a DNS-profil 
megegyezési valószínűség kiszámításához azokban az esetekben, ha a vélelmezett apa 
apasága nem kizárt, vagy a helyszíni minta és a feltételezett gyanúsított/áldozat DNS-profiljai 
megegyeznek. A különböző hipotézisek tesztelésére megfelelő statisztikai módszereket kell 
alkalmazni, ami igen bonyolult is lehet, de ezt a törvényszéki alkalmazások során a nem 
szakmabeliek számára is érthetően kell interpretálni. A statisztikai interpretáció mellett 
kulcsfontosságú a DNS vizsgálat során létrehozott adatok minősége és hibamentessége is 
(MSZ EN ISO/IEC 17025; 19/2010. (IV. 30.) IRM rendelet). 
Az 1990-es évektől az STR vizsgálatokon alapuló igazságügyi genetikai szakértés 
Magyarországon is elterjedté vált (Füredi, 2003; Egyed, 2007; Pádár, 2006; Zenke, 2010), 
mára már a DNS vizsgálatok metodikáját rutinszerűen alkalmazható eljárássá fejlesztették. 
Jelenleg is folynak a kutatások esetleges jövőbeni alkalmazások céljából: a kérdéses személy 
fenotípusosan megnyilvánuló tulajdonságainak (bőrszín, szemszín, hajszín, arcforma, 
testmagasság, nem, kor, etnikai eredet, stb.) kiderítése a hátrahagyott nyomokból (Pulker és 
mtsai, 2007; Walsh és mtsai, 2011), továbbá a nem emberi eredetű anyagok azonosítása 
(Budowle és mtsai, 2005a és 2005b; Pádár, 2006; Zenke, 2010). 
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Az autoszómás és Y-kromoszómás STR lókuszok, valamint a mitokondriális DNS szekvencia 
polimorfizmusai mellett a genomban több millió SNP lókusz található, de ezek analízise a 
polimorfizmus alacsony foka miatt egyenként nem szolgáltat elegendő információt a 
megfelelő kizárási valószínűség eléréséhez, így a mikroszatellita lókuszokkal összehasonlítva 
lényegesen több SNP egyidejű vizsgálatára van szükség. Ami mégis indokolja az SNP 
lókuszok vizsgálatát az, hogy az STR lókuszokkal összehasonlítva a cél-DNS szakasz rövid, 
ezért olyan degradált minták vizsgálata is lehetővé válik, melyeknél az STR lókuszok 
vizsgálata nem vezet eredményre. 
A kutatások alkalmazási hatékonyságát napjainkban szakmai adatbázisok segítik. 2001-ben 
jött létre az Y-STR haplotípus referencia adatbázis (YHRD) (Roewer és mtsai, 2001; 
Willuweit és Roewer, 2007), majd 2006-ban a mitokondriális DNS adatbázis (EMPOP) 
(Parson és Dür, 2007). 
A tudomány fejlődése nem csak új lehetőségeket teremt, hanem társadalmi, politikai, vallási 
vitákat is kiválthat, ezért a lehetőségek és kockázatok objektív mérlegeléséhez tudományos, 
szakmai vitákra és egyetértésre van szükség (National Comission of the Future of DNA 
Evidence, 2001). Az első bűnügyi DNS-profilnyilvántartást Nagy-Britanniában hozták létre 
1995-ben, az Egyesült Államok Szövetségi Nyomozó Hivatala (FBI) 1997-ben definiált 13 
STR „törzs” lókuszt, melyek felhasználásával nyilvántartó rendszert (CODIS) állított fel. 
2000-ben hazánkban is hatályba lépett a bűnügyi DNS-profilnyilvántartást szabályozó törvény 
(1999. évi LXXXV. tv.), mely a megállapított adatok informatikai alapon történő 
rendszerezését, adatbázissá (DNS nyilvántartások) szervezését szabályozza. Megindult a 
nemzeti adatbázisok nemzetközi szerveződése (Interpol DNA Unit, 2003), és együttműködése 
(Prüm Convention, 2005). A 2001-ben elfogadott hét lókuszt tartalmazó európai szabvány 
lókusz készletet (ESSOL) további markerekkel bővítik (2009. évi XLVII. törvény). A 
bűnügyi DNS adatbázisokban tárolt adatok a különleges személyi adatok közé tartoznak, 
fontos ezek védelme és törvényes felhasználása. 
 
1.1.1. Személyazonosítás – a genetikai profil 
 
A DNS tipizálás vagy korábbi nevén „DNS ujjlenyomat” gyökerei 1985-ig nyúlnak vissza. 
Sir Alec Jeffreys angol genetikus fedezte fel, hogy a DNS bizonyos régióiban olyan 
szekvenciák vannak, amelyek egymás után többször ismétlődnek, ezeket az ismétlődő DNS 
szakaszokat VNTR-eknek nevezzük. Dr. Jeffreys azt is észrevette, hogy az egy mintában 
talált ismétlődések száma személyről személyre eltérhet. Az ismétlődő DNS szekvenciák 
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hossz-variációjának vizsgálatára a RFLP technikát alkalmazta, ezzel megteremtette a 
lehetőséget a humán személyazonosítási és rokonsági tesztek kivitelezésére. Szintén 1985-ben 
dolgozta ki Kary Mullis a PCR technikát, amely új távlatokat nyitott a molekuláris 
biológiában. Az azóta eltelt 25 évben a molekuláris biológia rohamos fejlődése lehetőséget 
teremtett a humán genom specifikus helyein lévő különféle genetikai variációk lokalizálására, 
jellemzésére és a rutinszerű vizsgálathoz szükséges technikai háttér kidolgozására (Butler, 
2005). A DNS tipizálás, más néven DNS-profil meghatározás a DNS molekula specifikus, 
meghatározott helyein jelenlévő genotípusok meghatározásának folyamata. Egy személy, 
vagy biológiai nyom DNS-mintájából a különböző lókuszokon megállapított allélok 
együttesét DNS-mintázatnak vagy DNS-profilnak nevezzük. Hogy csökkenjen a nem rokon 
személyek közötti véletlen találatok valószínűsége, tipikusan több lókusz együttes 
vizsgálatára van szükség (Butler, 2005). A DNS-mintázatot tekinthetjük „genetikai személyi 
szám”-ként, azonban a személyi számmal ellentétben a DNS-profil nem feltétlenül egyedi, 
azaz nem 100%-ig biztos, hogy a Földön két személy nem rendelkezhet ugyanazzal a DNS-
profillal (pl. egypetéjű ikrek). 
A személy azonosságának megállapítása az alapján történik, hogy megfelelő számú marker 
vizsgálata mellett a helyszíni minta alléljai megtalálhatók-e a kérdéses személyben. A 
biológiai minták azonos személyi eredete kizártnak tekintendő, ha technikai megfelelőség 
mellett, legalább két lókuszon eltérés észlelhető. Megfigyelt eltérés esetén mérlegelni kell a 
mutáció, allélkiesés, degradáció és más, genetikai, illetve technológiai sajátosságokra 
visszavezethető okok lehetőségét. Eltérőnek nem tekinthető DNS-profilok esetén a minden 
kétséget kizáró, pozitív bizonyítás érdekében – a vizsgált biológiai minták mennyiségének és 
minőségének, valamint Magyarország lélekszámának figyelembevételével – törekedni kell 
annyi DNS-lókusz sikeres vizsgálatára, hogy a valószínűségi hányados (LR) értéke elérje 
vagy meghaladja a 10 milliót (OIOI,  22. számú módszertani levél). 
 
1.1.2. Származási vizsgálatok – apasági tesztek 
 
A személyazonosítás mellett a DNS vizsgálat rutin eljárás származási és rokonsági ügyekben 
is, ahol egymással potenciális rokonságban álló személyek DNS-profilját vetik össze. Ezek 
közé tartozik a hagyományos szülőségi vizsgálat, ahol általában a biológiai apaság eldöntése a 
kérdés, ti. „ki a gyermek apja?”. Eltűnt személyek és tömegkatasztrófák áldozatainak 
azonosítása céljából reverz szülőségi vizsgálatot is végezhetnek, ilyen ügyekben pl. az a 
kérdés, „származhatnak-e a maradványok a referencia mintát adó személy gyermekétől?”. 
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A biológiai szülőség megállapítása az alapján történik, hogy megfelelő számú marker 
vizsgálata mellett a gyermek alléljai megtalálhatók-e a vélelmezett apában? Az apasági 
tesztek alapja az, hogy a mutációtól eltekintve, a gyermek minden vizsgált genetikai lókuszon 
egy, anyával és egy, apával egyező allélt hordoz. Ebből kifolyólag az apasági vizsgálat 
kimenetele egyszerűen „kizárt” vagy „nem kizárt”. Ha a vizsgált férfi apaságát nem lehet 
kizárni a vizsgált lókuszok alapján, akkor statisztikai számítással kell meghatározni az apaság 
valószínűségét (valószínűségi százalék, apasági index). 
A származást vizsgáló laboratóriumok gyakran ugyanazokat az STR multiplexeket és 
kereskedelemben is kapható kiteket alkalmazzák, mint az egyedazonosítást végző 
laboratóriumok, velük ellentétben azonban nem teljes egyezést keresnek egy DNS-profillal, 
hanem lókuszonként a nem definiált, azaz obligát allél feltételezett személyi eredetét 
vizsgálják. 
Hiányos szülőség esetén azonban nem vizsgálható a teljes trió (vélelmezett apa, anya, 
gyermek). Néha az anya, máskor a vélelmezett apa nem vizsgálható, de sokszor még ekkor is 
megválaszolható a leszármazás a vizsgált lókuszok számának növelésével. Elvégezhetők 
mitokondriális, Y-kromoszómális és X-kromoszómális vizsgálatok is, melyek lehetőséget 
adnak nemcsak a közvetlen leszármazók, hanem a távolabbi rokonok vizsgálatára is. Mivel az 
apasági és rokonsági vizsgálatok a generációk közötti genetikai kapcsolatok feltárását jelentik, 
számításba kell venni a mutációk lehetőségét is. A csíravonalban történő mutációk az anya 
petesejtjében vagy az apa spermiumában keletkeznek, és a zigóta keletkezésekor adódnak 
tovább, így minden apasági tesztnél, eltűnt személy illetve tömegkatasztrófa áldozatának 
azonosításkor számolni kell a mutáció lehetőségével. Éppen ezért fontos a mutációs ráták 
pontos meghatározása, amit csak nagyszámú meiózis (biztos szülő-gyermek párok) 
elemzéséből lehet megbecsülni. Érdemes megjegyezni, hogy minél több lókuszt vizsgálnak, 
annál nagyobb valószínűséggel találhatnak mutációt. Mivel napjainkban gyakran több tucat 
STR lókuszt is vizsgálnak, ezért egyáltalán nem ritka, hogy a gyermek és az apa között két-
három mutáció is tapasztalható (Butler, 2010). 
Ha eltűnt személy vagy tömegkatasztrófa áldozatát származási vizsgálattal kell azonosítani, 
akkor fordított is lehet a kérdés, „a gyermek genotípusának ismeretében kik lehetnek a 
szülők?”. Általában viszonylag ritka, hogy mindkét szülőt vizsgálni lehessen, leggyakrabban 
csak az egyik szülő vagy a testvérek vizsgálhatók, így a reverz szülőségi vizsgálat általában 




1.1.3. Az igazságügyi genetikai vizsgálatok statisztikai elemzése 
 
Az igazságügyi genetikus szakértő működése során valószínűsítő szakértői véleményt ad, ha 
nincsenek kizáró kombinációk a minták között. A gyakoriságbecsléssel kombinált Bayes-elvű 
hipotézistesztelés a gyakorlatban legáltalánosabban elfogadott módszer a DNS-bizonyíték 
statisztikai kiértékelésére (Evett és Weir, 1998; Garbolino és Taroni, 2002). A valószínűség 
számítás Bayes-tételének esély formájú leírása szerint ugyanis az alapkérdést – ti. „mekkora a 
valószínűsége annak, hogy a DNS-profil XY-tól származik?”, „mekkora annak a 
valószínűsége, hogy a vélelmezett apa a biológiai apja a gyermeknek?” – mindig legalább egy 
másik, ún. ellen-hipotézis vagy alternatív hipotézis– „mekkora a valószínűsége annak, hogy a 
DNS-profil az adott népességből véletlenszerűen kiválasztott másik személytől származik?”, 
„mekkora annak a valószínűsége, hogy a gyermek biológiai apja valaki más az adott 
népességből?” – valószínűséghez kell viszonyítani. Az első kérdés általában a vád (felperes) 
feltevésére, a második kérdés pedig általában a védelem (alperes) hipotézisére vonatkozik. A 
hipotézis és ellenhipotézis teljesülésének feltételezésével számított valószínűségek arányát, 
mint valószínűségi hányadost (LR, Likelihood Ratio) adjuk meg az igazságügyi DNS-
vizsgálatok statisztikai kiértékelése során. A vérrokonság (pl. apaság) genetikai tesztelése 
esetében a valószínűségi hányadost rokonsági indexnek hívják (PI, Paternity Index, azaz 
apasági index). Amennyiben a biológiai nyom csak egy személy genetikai anyagát 
tartalmazza, akkor a valószínűségi hányados – legegyszerűbb formájában – a DNS-
profilegyezés valószínűségének reciprokával egyezik meg. A napjainkban rutinszerűen 
alkalmazott multiplex STR kitek kb. 1:1010-1018 egyezési valószínűséget adnak. 
 
1.1.4. Az X- és Y-kromoszómához kötött markerek jelentősége az igazságügyi genetikában 
 
Az ivari kromoszómán található lókuszok öröklődése eltér az autoszómális lókuszokétól, 
leszámítva a PAR1 és PAR2 régiókat, melyek az X- és Y-kromoszómák párba állását 
biztosítják a meiózis folyamán, ezért viselkedésük pszeudo-autoszómális. 
A nőknek két X-kromoszómájuk van – X-kromoszómás markerekre nézve a nők diploidok, a 
férfiak haploidok – ezért az X-kromoszómás lókuszok anyáról gyermekre ugyanúgy 
öröklődnek, mint az autoszómális lókuszok, az anya X-kromoszómái között rekombináció 
van. A férfiak sejtjeiben csak egy X-kromoszóma van, azaz hemizigóták az X-kromoszómára 
nézve, bennük az X-kromoszóma nincs kitéve a rekombinációnak, kivéve a már előbb említett 
PAR1 és PAR2 régiókat. 
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X-kromoszómális lókuszok vizsgálata az igazságügyi genetikában hiányos apasági ügyekben 
(a vélelmezett apa elhunyt vagy eltűnt) akkor célravezető, ha lány a perben szereplő gyermek. 
Ezekben az esetekben a lánygyermeket, annak édesanyját és a vélelmezett apa édesanyját 
vagy a vélelmezett apa törvényes lánygyermekét vizsgálják. 
Y-kromoszómális lókuszok vizsgálata szintén jól alkalmazható olyan hiányos apasági 
ügyekben, melyekben a vizsgálandó gyermek fiú, és a vélelmezett apa valamelyik közvetlen 
férfiági rokona (pl. fiú testvére, apja, nagyapja, törvényes fiú gyermeke) még vizsgálható. 
Meg kell jegyezni, hogy egyezés esetén a vélelmezett apa férfi rokonai, mint lehetséges 
biológiai apák sem zárhatók ki. Kriminalisztikai DNS vizsgálatok esetében akkor célszerű Y-
kromoszómális lókuszokat vizsgálni, ha csekély mennyiségű férfi DNS-t nagy mennyiségű 
női DNS háttér mellett kell analizálni, ilyen lehet pl. nemi erőszak esetében egy hüvelykenet 
(Roewer, 2009), illetve ha az autoszómás vizsgálatok technikai egyenetlensége (pl. „drop 
out”) számottevő.  
 
1.2. Az igazságügyi genetikában alkalmazott markerek 
 
A DNS-állomány döntő többsége (több mint 99,7%) az emberekben azonos, csak töredék 
része (kb. 0,3%, vagyis 10 millió nukleotid) különböző, és teszi lehetővé az egyedek 
megkülönböztetését genetikai módszerekkel. A DNS formájában tárolt információ 
személyazonosítás és rokonsági vizsgálat célú felhasználásának lehetőségét a variábilis régiók 
biztosítják (Butler, 2005).  
A Humán Genom Projekt 1990-ben kezdődött, és 2001-ben tette közzé az emberi genom DNS 
szekvenciájának „durva” változatát. A befejezett referencia szekvenciát 2003 áprilisában 
hozták nyilvánosságra. A projekt más nemzetközi kutatásokkal együtt felderítette a humán 
genom diverzitását, továbbá a diverzitás hátterében álló mutációs folyamatokat.  
A DNS sokfélesége (polimorfizmus) egy meghatározott lókuszon a különböző allélok 
(lehetséges változatok) formájában fejeződik ki. Alapvetően kétféle DNS polimorfizmust 
különböztetünk meg: hossz-polimorfizmust és szekvencia-polimorfizmust. A rutin 
igazságügyi genetikai gyakorlatban mindkét polimorfizmus-típus vizsgálata elterjedt. A 
markerekkel és vizsgálati metodikákkal szemben alapvető követelmény a széles körű 
elfogadottság, a különböző laboratóriumok az eredmények összehasonlíthatósága miatt 
ugyanabból a markerkészletből merítenek. 
A humán genomban, két különböző genom-kópia között leggyakrabban – átlagosan 1250 
bázispáronként – SNP típusú, azaz szubsztitúciós eltérés található. Ennek alapján két 
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különböző ember genomjának összehasonlítása során (kb. 3 milliárd bázispár) néhány millió 
SNP típusú eltérés várható (Jobling és mtsai, 2004). Jóval kisebb számban ún. mikroszatellita 
és miniszatellita lókuszok is találhatók. Ezek a szatellit típusú lókuszok a hossz-
polimorfizmusok közé tartoznak, nagyobb allélszámuk és ebből következően nagyobb 
heterozigozitásuk miatt kiválóan alkalmasak a személyek közötti különbözőségek 
meghatározására. Napjainkig több ezer polimorf STR lókuszt azonosítottak a humán 
genomban, átlagosan 10000 nukleotidonként található egy STR lókusz (Edwards és mtsai, 
1991). Az igazságügyi genetikusok jelenleg ezeket a lókuszokat használják leginkább 
személyazonosításra és származás megállapítási vizsgálatokra. Az SNP lókuszok általában bi-
allélikusak (kétféle allél van jelen a humán populációban), ezért kevésbé polimorfak és 
informatívak, mint az STR lókuszok. 
Önmagában egyetlen SNP vagy mikroszatellita lókusz tulajdonságai sem jellemzőek csupán 
egyetlen emberre, ezért az egyedre jellemző genetikai profilként (ti. genetikai személyi szám) 
megfelelő számú polimorf lókuszon megállapított allélok együttese értelmezhető. A lókuszok 
gyakorlati alkalmazhatóságához a megfelelően magas polimorfizmuson kívül elengedhetetlen 
még az allélok egyszerű, gyors rutinszerű tipizálhatósága is. 
 
1.2.1. A mikroszatellita (STR) lókuszok jellemzése és nevezéktana 
 
Az STR lókuszok (mikroszatelliták) olyan DNS-régiók, ahol 2-6 bázispárból álló motívumok 
(„repeat”-ek) tandem módon, egymás után ismétlődnek. Az allélok így méretükben is eltérnek 
egymástól, tehát ezek a markerek a hossz-polimorfizmusok közé tartoznak. Az ismétlődések 
száma az egyes személyek között nagy változatosságot mutat, ezért a mikroszatelliták 
genetikai személyazonosítási célokra és rokonság megállapításra egyaránt alkalmasak. Az 
STR lókuszok az ismétlődő egységük alapján megkülönböztethetők, di-, tri-, tetra-, penta- és 
hexa- „repeat” egységek léteznek, melyek 2, 3, 4, 5 és 6 nukleotidból állnak. Elméletileg 16, 
64, 256, 1024 és 4096-féle ismétlődés-motívum lehetséges, de a tandem jelleg miatt egyes 
motívumok gyakorlatilag egymásnak megfelelnek (Butler, 2005).  
Az STR szekvenciák nem csak az ismétlődések számában, hanem a motívum struktúrájában is 
változatosságot mutatnak. Az egyszerű ismétlődések azonos hosszúságú és szekvenciájú 
egységekből állnak. Az összetett ismétlődések két vagy több különböző, egymással 
szomszédos, egyszerű ismétlődésként fordulnak elő. A komplex ismétlődésekben a különböző 
hosszúságú egységeket változó méretű, közbeiktatott szekvencia szakítja meg. A komplex, 
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hipervariábilis markerek szekvenciájukban és méretükben is eltérő, nem konszenzus 
ismétlődések sokaságát tartalmazzák. 
A Nemzetközi Igazságügyi Genetikai Társaság (ISFG, International Society of Forensic 
Genetics) több ajánlást is kidolgozott az igazságügyi genetikai célból analizált STR lókuszok 
és alléljaik nevezéktanára vonatkozóan (Bär és mtsai, 1997; Gill és mtsai, 1997; Gill és mtsai, 
2001; Gusmão és mtsai, 2006). 
Fentieknek megfelelően azt a DNS szálat kell figyelembe venni, amelyet a szakirodalomban 
vagy nyilvános adatbázisban először publikáltak, a szekvenciát 5’-3’ irányban kell leolvasni. 
Az egységes lókusz nevezéktan érdekében követni kell a „D#S#” rendszert. A „D” DNS-t 
jelent, autoszómális lókuszok esetében az utána következő szám (1-től 22-ig) – ivari 
kromoszómás markerek esetében az utána következő betű (X vagy Y) – azt a kromoszómát 
jelöli, amelyen a lókusz található. Az „S” az egykópiás szekvencia („single copy sequence”) 
rövidítése, mely azt jelenti, hogy az adott szekvencia csak egyszer fordul elő a humán 
genomban, és az azt követő szám azt jelöli, hogy a lókuszt hányadikként írták le az adott 
kromoszómán. A szabályozás létrejöttekor már számos lókusznak volt széles körben 
használatos, nem standard (pl. FGA, vWA, TH01, stb.) elnevezése is, ami továbbra is 
megmaradt. 
Az allélokat a teljes ismétlődési egységek száma alapján kell elnevezni. Előfordulhatnak ún. 
mikrovariáns (köztes- v. inter-) allélok, melyek nem teljes „repeat”-et is tartalmaznak, ilyen 
esetben a teljes ismétlődés száma után ponttal elválasztva kell a hiányos ismétlődés meglévő 
bázisainak számát feltüntetni. Léteznek nagyon bonyolult struktúrájú STR-ek, ezek többféle 
és eltérő méretű motívumból állnak, ezért igen nehéz az allélok megfelelő elnevezése. 
Ezekben az esetekben az allélok hosszúsága között kell kapcsolatot keresni, alapul véve a már 
korábban elnevezetteket. Előfordulhat, hogy a határoló (un. „flanking”) régióban inszerció 
vagy deléció történik, aminek következtében szintén köztes allélok jelennek meg. Ezek 
mikrovariáns alléloktól való megkülönböztetésére ajánlott a „+” (inszerció) ill. „–” (deléció) 
jelölés. Duplikálódott haploid lókuszok esetében, ahol a megfigyelt allélok nem egyetlen 
lókusz termékei, az allélokat együtt kell kezelni, és a nemzetközi ajánlásnak megfelelően 
kötőjellel elválasztva megnevezni (pl.: DYS385 15-17). 
 
1.2.1.1. Az X-kromoszómás STR markerek 
 
Az X-kromoszómás markereknek az igazságügyi genetikában leginkább származás-
megállapítási kérdésekben van jelentősége. Az X-kromoszómás markerek vizsgálata akkor 
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jelenthet megoldást, ha pl. a vélelmezett apa elhunyt, és a kérdéses gyermek leány. A 
lánygyermeket, annak édesanyját és a vélelmezett apa anyját vizsgálva az X-kromoszómás 
markerekkel úgy számolhatunk, mintha a gyermeket, édesanyját és a vélelmezett apát 
vizsgálnánk autoszómális markerekre. Ha lánygyermeket, édesanyját, a vélelmezett apa 
törvényes lánygyermekét és annak édesanyját vizsgáljuk, akkor a két lánygyermek apai X-
kromoszómáját hasonlíthatjuk össze. 
X-kromoszómás markerek vizsgálata alkalmazható az egészségügyi gyakorlatban is. Ekkor az 
X-kromoszómához kapcsolt betegség génjéhez közel eső markerek vizsgálatával nyomon 
követhető a betegség családon belüli öröklődése, esetlegesen megállapítható, hogy a 
születendő gyermek beteg vagy egészséges lesz-e, valamint az, hogy az egészséges 
családtagok közül ki a hordozó és ki nem. 
Sztenderdizált vizsgálati csomagok („kit”-ek) használatával lehetségessé vált a már 
korábbiakban felmért lókuszok (Janica és mtsai, 2006; Tang és To, 2006; Verzeletti és mtsai, 
2007; Zalán és mtsai, 2007) mellett újabb 4 lókusz (DXS10074, DXS10101, DXS10134 és 
DXS10135) vizsgálata (Biotype AG, 2006). Az újabb lókuszok a korábbiakhoz hasonlóan 
ugyanúgy négy, különböző kapcsoltsági régióban helyezkednek el, és mindegyikük szorosan 
kapcsolt egy-egy régebbi lokusszal (Biotype AG, 2006). A lókusz-párokon belül a 
rekombináció valószínűsége csekély, míg közöttük gyakorlatilag szabad rekombináció 
lehetséges, így az öröklődésük függetlennek tekinthető. Újabban további négy X-STR lókusz 
(DXS10079, DXS10103, DXS10146 és DXS10148) vizsgálata is lehetséges, mellyel négy 
különböző kapcsoltsági csoportban elhelyezkedő, szorosan kapcsolt lókusz-trió tesztelhető 
(Biotype AG, 2009) (F1. ábra).  
 
1.2.1.2. Az Y-kromoszómás STR markerek 
 
Az igazságügyi genetikában az Y-kromoszómán leginkább az STR lókuszok állnak az 
alkalmazás fokuszában (Butler, 2005), a rutinszerűen vizsgált Y-kromoszómás STR lókuszok 
száma megközelíti az autoszómás STR-ét. Az Y-kromoszómás lókuszokon az egyes allélok 
nem véletlenszerű kombinációban vannak jelen. A kapcsolt allélok specifikus kombinációját 
haplotípusnak nevezzük (Mathias és mtsai, 1994). Az Y-kromoszóma csak a férfiakban 
található meg, azért Y-kromoszómás STR-kel egy férfi haplotípusa olyan kevert mintákból is 
meghatározható, amelyekből a női sejtek túlnyomó többsége miatt az autoszómás STR 
lókuszok tipizálása nem ad informatív eredményt (Jobling és mtsai, 1997) 
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Populációs és evolúciós felméréseknél, ha az Y-kromoszóma nyomon követése a cél, az 
autoszómás lókuszokkal ellentétben nem az allél gyakoriságot célszerű alkalmazni, hanem a 
haplotípus gyakoriságot (Spurdle és Jenkins 1992; Kayser és mtsai, 1997a; Kayser és mtsai, 
1997b). 
Egy adott Y-STR haplotípust azonban a fentieknek megfelelően nem csak egyetlen személy 
hordozhat, hanem a kérdéses személy minden férfiági rokona, így a gyanúsított vagy 
vélelmezett apa édesapja, nagyapja, fiútestvére, nagybátyja, fia, fiú unokája, fiú unokatestvére, 
stb. is ugyanazzal az Y-kromoszómás STR haplotípussal rendelkezik. 
Az Y-kromoszómás STR lókuszok igazságügyi genetikában betöltött szerepét mutatja az is, 
hogy a 2000-ben létrejött nemzetközi Y-STR haplotípus referencia adatbázis mára (YHRD 
2012. július 19., Release 39) 101 055 férfi 7-lókuszos minimál haplotípusát (MHT), 52 628 
férfi haplotípusát 12-lókuszos (MHT+), és 40 987 férfi 17-lókuszos haplotípusát (MHT++) 
tartalmazza (www.yhrd.org) . 
 
1.2.2. Az Y-kromoszómás SNP markerek 
 
Az Y-SNP lókuszok vizsgálata és a vizsgált populációk Y-kromoszómás haplocsoport-
összetétele igazságügyi genetikai szempontból nem bír meghatározó jelentőséggel, mivel az 
Y-SNP haplocsoportok száma az Y-STR haplotípusok számánál jóval kisebb. Egy 
haplocsoportba sok, különböző STR haplotípus tartozik, ezért az SNP lókuszok vizsgálata 
leginkább kizárás megállapítására alkalmas, egyezés esetén megfelelően magas valószínűségi 
hányadost sem származási-, sem bűnügyekben nem tudnak szolgáltatni. Az STR lókuszok 
mellett azonban az Y-kromoszómás populációs és evolúciós tanulmányok informatív eszközei 
az SNP lókuszok. Fontos szerepet játszanak a humán migrációval foglalkozó tanulmányokban, 
lehetővé teszik az egyes populációk illetve populáció-csoportok közötti lényeges különbségek 
hatékony feltárását (Butler, 2005), a populációk történetének, vándorlásának vizsgálatát. 
Az Y-SNP allélokat tipikusan „ősi”-nek („ancestral”) és „leszármazott”-nak („derived”) 
nevezik, és egyszerű bináris formában tartják nyilván (0 = ősi, 1 = leszármazott). Az ősi allél 
megállapítása a csimpánz DNS szekvenciájával való összehasonlítás alapján történik. Az SNP 
lókuszok előnyét stabilitásuk adja, mutációs rátájuk alacsony – kb. 10-8 
mutáció/nukleotid/generáció (Butler, 2005), – szemben az Y-STR lókuszok – 6,9 x 10-4 
mutáció/lókusz/generáció (Zhivotovsky és mtsai, 2004) – mutációs rátájával, éppen ezért 
hosszabb idő távlatában is alkalmasak az apai leszármazási vonalak nyomon követésére. 
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A „haplocsoport” és „haplotípus” kifejezéseknek több, egymással átfedő definíciója létezik. A 
haplocsoportot bináris polimorfizmusok által meghatározott leszármazási vonalnak (NRY, 
Non Recombinating region of Y) is tekinthetjük. A „haplotípus” megnevezést azokra az egy 
haplocsoportba tartozó leszármazási vonalakra alkalmazzák, melyeket az NRY régióban 
elhelyezkedő STR lókuszok (Y-STR) variációi határoznak meg (Knijff, 2000). Az Y-
kromoszómás SNP markerek alapján filogenetikai fa állítható fel, aminek a segítségével 
nyomon lehet követni az egyes haplocsoportok leszármazási sorrendjét. A haplocsoportokat 
az „ABC” betűivel, az alcsoportokat a finomabb felbontás érdekében számok és betűk 
kombinációjával jelölik (pl. R1b1). A vizsgálati módszer fejlődését mutatja, hogy amíg 2002-
ben 243 SNP markerből és 153 haplocsoportból (Y Chromosome Consortium, 2002), 2008-
ban már 599 markerből és 311 haplocsoportból (Karafet és mtsai, 2008) állt a filogenetikai fa, 
és ez a fejlődés folyamatos. A haplocsoportok eredete nagyon régre, több ezer, esetenként 
több tízezer évvel ezelőttre nyúlik vissza.  
A haplocsoportok meghatározásának két módja is van. Egyik az, hogy a filogenetikai fa 
elejéről elindulva végighaladunk a fa ágai mentén, amíg meg nem találjuk a mintához tartozó 
haplocsoportot. Másik módszer az un. „út levágása”, ezt akkor alkalmazhatjuk, ha van 
előfeltevésünk, melyik haplocsoportba tartozhat a vizsgált személy, ekkor csak a filogenetikai 
fa ágának végén lévő – azaz a haplocsoportot meghatározó – markert vizsgáljuk.  
A minta haplocsoportjára vonatkozó előfeltevést kétféle módon lehet szerezni, mindkét 
esetben a minta előzetes Y-STR haplotipizálására van szükség. Az első módszer feltételezi, 
hogy már vannak minták, amelynek haplotípusa és haplocsoportja ismert. A vizsgálandó 
minta haplotípusát össze kell vetni a már ismert haplocsoportú haplotípusokkal és teljes, vagy 
majdnem teljes (egy vagy két lókuszon egy- vagy kétlépéses mutáció) egyezést keresni. Ha 
található ilyen minta a már korábban vizsgáltak között, akkor annak a haplocsoportjára kell 
tesztelni. Ez természetesen kumulatív módszer, minél több a már megvizsgált minta, annál 
jobb eséllyel lehet a vizsgálandó markert eltalálni. A feltételezett haplocsoporthoz tartozó 
markerrel mindenképpen meg kell vizsgálni a mintát, mert ritkán ugyan, de előfordul, hogy 
azonos haplotípushoz más haplocsoport tartozik. Ha nem található ilyen egyezés a már 
vizsgált minták között, akkor online elérhető, haplocsoport „jósló” programot érdemes 
használni. Jelenleg kétféle ilyen programot lehet igénybe venni: World Haplogroup & Haplo-I 
Subclade Predictor (Cullen, http://members.bex.net/jtcullen515/HaploTest.htm) és With 
Athey’s Haplogroup Predictor (Athey, 2006). A két program a haplotípusok többségéhez 
nagy valószínűséggel tud haplocsoportot rendelni. Néhány esetben ezek a programok sem 
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adnak megbízható előrejelzést a haplocsoportot illetően, ekkor a már elsőnek említett 
megoldást kell alkalmazni, azaz „végigsétálni” a fa ágai mentén. 
A mitokondriális és Y-kromoszómás haplocsoport megnevezések eltérnek egymástól (F2. 
ábra). 
 
1.2.2.1. A fő haplocsoportok  
 
A legősibb, „A” haplocsoport, Afrikában jött létre, korát a legújabb kutatások 142 000 évre 
(Cruciani és mtsai, 2011) becsülik. Az „A” haplocsoport Afrikában a khoisan, etióp és 
szudáni népességekben fordul elő (Karafet és mtsai, 2008). 
A „B” haplocsoport szintén Afrikában alakult ki, kb. 75 000 éve vált el az „A” 
haplocsoporttól (Cruciani és mtsai, 2011), Afrika szubszaharai területein található meg, 
legnagyobb gyakorisággal a pigmeus és hadzabe populációkban (Karafet és mtsai, 2008).  
A „C” haplocsoport Afrika szubszharai területein nem fordul elő, ez alapján feltételezhető, 
hogy Ázsiában jött létre, az után, hogy az anatómiailag modern ember elhagyta Afrikát 
(Karafet és mtsai, 2008). A haplocsoport kora kb. 50 000 év (International Society of Genetic 
Genealogy, 2012). 
A „D” haplocsoport jellemzően szintén Ázsiában fordul elő (Japán, Kína és Andamán 
szigetek), valószínűleg itt is keletkezett (Karafet és mtsai, 2008), kora kb. 50 000 év 
(International Society of Genetic Genealogy, 2012). 
Az „E” haplocsoport kialakulásának helye az előfordulási gyakoriság és az alcsoportjainak 
diverzitás alapján Északkelet-Afrikában feltételezhető, nagy valószínűséggel a Közel-Keletről 
Afrikába visszavándorolt populációban (Underhill és mtsai, 2001). Kialakulása kb. 50 000 
évvel ezelőttre tehető Karafet és mtsai (2008) szerint, legnagyobb gyakorisággal Afrikában, 
közepes gyakorisággal a Közel-Keleten és Dél-Európában, alacsony gyakorisággal pedig 
Közép- és Dél-Ázsiában található meg. 
Az „F” haplocsoportba és leszármazott haplocsoportjaiba tartozik a világ népességének több 
mint 90 százaléka. A haplocsoport az Afrikából történt kivándorlás után kb. 50 000 évvel 
ezelőtt jöhetett létre Eurázsiában. Sri-Lankán, Kelet-Ázsiában és az indiai szubkontinensen 
található meg (Karafet és mtsai, 2008).  
A „G” haplocsoport eredete vitatott. Keletkezésének idejét 15 000 – 17 000 évvel ezelőttre 
datálják, helyét Nyugat-Ázsiában feltételezik (Cinnioğlu és mtsai, 2004, Semino és mtsai; 
2000). A G-klád nem túlságosan elterjedt, leginkább a Közel-Keleten, a Földközi tenger 
medencéjében és a Kaukázus hegységben található meg (Karafet és mtsai, 2008). 
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A „H” haplocsoport valószínűleg az indiai szubkontinensen jött létre kb. 30-40 000 évvel 
ezelőtt, a haplocsoportba tartozó férfiak többsége ma is ezen a területen él. A H-M69 
haplocsoport jellemzően Indiában, Sri Lankán, Nepálban és Pakisztánban fordul elő. Indiában 
inkább az alacsony kasztbelieknél és a törzsi csoportoknál fordul elő. A haplocsoport 
előfordulása az indiai szubkontinensen és a roma populációkon kívül igen ritka. Európában a 
„H” haplocsoportba tartozó férfiak nagy része roma, a romák pedig szintén indiai eredettel 
bírnak (Jobling és Tyler-Smith, 2003; Karafet és mtsai, 2005; Sengupta és mtsai, 2006, 
(International Society of Genetic Genealogy, 2012). 
Az európai „őstelepes I” haplocsoport valószínűleg kb. 22 000 (15-30 000) éve, balkáni 
refugiumban jött létre, ami egybeesik a legutóbbi, 21 000 évvel ezelőtti glaciális 
maximummal (Karafet és mtsai, 2008). Egyes elméletek szerint az I-M170 haplocsoport 
kezdeti elterjedése kapcsolatban volt a gravetti kultúra elterjedésével (Semino és mtsai, 2000). 
Az európai népesség egyötöde tartozik ebbe a haplocsoportba, Európán kívül gyakorlatilag 
nem fordul elő (leszámítva az Európából kivándorlókat és leszármazottaikat). 
A „J” haplocsoport mintegy 30 000 éve alakulhatott ki Délnyugat-Ázsia területén (31 700 + 
12 800 év, Semino és mtsai, 2004). Nagy gyakorisággal a Közel-Keleten, Észak-Afrikában, 
Európában, Közép-Ázsiában, Pakisztánban és Indiában fordul elő (Karafet és mtsai, 2008). 
A „K” haplocsoport valószínűleg Délkelet- vagy Dél-Ázsiában keletkezett 40-50 000 évvel 
ezelőtt, az L-T haplocsoportok mind ennek leszármazottai. Előfordulása Indiára, Pakisztánra, 
Óceániára, Indonéziára és Ausztráliára jellemző (Karafet és mtsai, 2008). 
Az „L” haplocsoport jellemzően Dél-Ázsiában fordul elő, kis gyakorisággal megtalálható 
még Közép- és Délkelet-Ázsiában illetve Dél-Európában a Földközi tenger partjai mellett 
(Karafet és mtsai, 2008). 
Az „M” haplocsoport kizárólag Óceániában és Indonéziában fordul elő, a pápua és melanéz 
férfiak többsége ebbe a  haplocsoportba tartozik (Karafet és mtsai, 2008).  
Az „N” haplocsoport előfordulása leginkább Eurázsia északi részén jellemző, más területeken 
csak szórványosan található meg (Karafet és mtsai, 2001; Rootsi és mtsai, 2007). Kialakulása 
kb. 20 000 évvel ezelőttre tehető Délkelet-Ázsiában (Yunnan tartományban), és innen 
vándorolt szét a mai elterjedési (Mongólia, Észak-Kína, Észak-Nyugat-Európa) területére 
(Rootsi és mtsai, 2007). 
Az „O” a fő haplocsoport Kelet-Ázsiában, ezen kívül kis gyakorisággal Közép-Ázsiában és 
Óceániában fordul elő (Karafet és mtsai, 2008). Megjelenése kb. 35 000 évvel ezelőttre tehető 
Délkelet- vagy Kelet-Ázsiában (Shi és mtsai, 2005; Rootsi és mtsai, 2007) 
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A „P” haplocsoport kb. 35 000 éves, kialakulása Dél-Szibéria, Üzbegisztán vagy Kazahsztán 
területén lehetett, két leszármazott haplocsoportja a „Q” és az „R” nagyon elterjedt (Karafet 
és mtsai, 2008; International Society of Genetic Genealogy, 2012). 
A „Q” haplocsoport gyakori Észak-Eurázsiában, néhány szibériai népcsoportban, de alacsony 
gyakorisággal megtalálható még Európában, Kelet-Ázsiában és a Közel-Keleten is. Az 
amerikai őslakosok körében ez a fő haplocsoport (Karafet és mtsai, 2008). 
Az „R” haplocsoport kb. 27 000 évvel ezelőtt jött létre Közép- vagy Dél-Ázsiában és ott nagy 
gyakorisággal fordul elő, de az Európai férfiak többsége is ebbe a haplocsoportba tartozik. 
Előfordul a Közel-Kelet és Afrika egyes területein is (Karafet és mtsai, 2008; Wells és mtsai, 
2001).  
Az „S” haplocsoport korábbi tanulmányok szerint nem volt önálló haplocsoport, hanem „K5” 
haplocsoportként szerepelt. Elsősorban Óceániában és Indonéziában fordul elő (Karafet és 
mtsai, 2008).  
A „T” haplocsoport „K2” néven 2008-ig szintén a K haplocsoport egyik alcsoportja volt. 
Alacsony gyakorisággal fordul elő Európában, a Közel-Keleten, Észak- és Kelet Afrikában 
(Karafet és mtsai, 2008). 
 
Alábbiakban az Európában elterjedt alhaplocsoportokat részletezem. 
 
1.2.2.2. Az E1b1b1a-M78 haplocsoport 
 
Az E1b1b1a-M78, régebbi elnevezéssel E3b1a haplocsoport Észak- és Északkelet-Afrikában, 
Nyugat-Ázsiában és Európában található meg. Az M78 mutáció korát kb. 18 000 (17-20 000) 
évre becsülik, földrajzi eredetét az STR-variancia alapján Északkelet-Afrikába, azon belül 
Líbiába és Egyiptomba teszik (Cruciani és mtsai, 2007). Más adatok szerint a haplocsoport 
kialakulásának területe „Afrika szarva” volt (Semino és mtsai, 2004). Európában a 
haplocsoport gyakorisága a Balkánon (akár 50%) és Olaszországban éri el a maximumát, 
gyakorisága Nyugat-, Közép- és Északkelet-Európa felé haladva csökken (Semino és mtsai, 
2004; Peričic és mtsai, 2005a). 
 
1.2.2.3. A G2a-P15 haplocsoport 
 
Eddig a G haplocsoport G2a (P15) ága a legelterjedtebb alcsoport Nyugat-Európában. Kora 
kb. 12 500 év (Cinnioğlu és mtsai, 2004, Karafet és mtsai, 2008). 
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1.2.2.4. A H1a-M82 haplocsoport 
 
A H1-M52 alcsoport Indiában alakult ki kb. 25 ezer éve, előfordulása Indiában 3-60% között 
mozog (Ramana és mtsai, 2001; Wells és mtsai, 2001; Kivisild és mtsai, 2003). A roma 
populációkban gyakran megtalálható, specifikusan ázsiai H1-M52 haplocsoport (Kalayidjieva 
és mtsai 2001) is alátámasztja romák indiai eredetét illetve azt, hogy egy alapító indiai 
népcsoportból divergálódtak (Gresham és mtsai, 2001). A haplocsoporton belül a H1a-M82 
alcsoport a balkáni roma populációkban igen gyakori, 60%-ot is elér (Peričic és mtsai 2005b), 
de spanyol és litván romáknál is megtalálható (Gresham és mtsai, 2001). 
 
1.2.2.5. Az I1-M253 haplocsoport 
 
Az I-M170 haplocsoporton belül az I1-M253 alcsoport (2008 előtt I1a) gyakorisági gradiense 
Európán belül Skandináviától a történelmileg német befolyás alatt állt terület határai felé 
haladva rohamosan csökken (Lappalainen és mtsai, 2008). 
Az I1-M253 haplocsoport alapítója egyes feltételezések szerint az Ibériai félszigeten lévő 
refugiumban vészelte át az utolsó jégkorszakot (Genographic Project), míg más szakemberek 
szerint Franciaországot illetve Itália az eredet lehetséges helye (Rootsi és mtsai, 2004; Soares 
és mtsai, 2010). A különböző publikációk alapján a lokalizáció eltérő, ugyanakkor a 
keletkezés időpontja azonosnak (kb. 15-20 000 évvel ezelőtt) tekinthető.  
 
1.2.2.6. Az I2a-P37.2 haplocsoport 
 
Az I-M170 haplocsoport I2a-P37.2 alcsoportja (2008 előtt I1b) jellemzően Közép- és Dél-
Európában előforduló leszármazási vonal, a Balkánon a leggyakoribb, valószínűleg ott is 
alakult ki az utolsó eljegesedés után, kora kb. 15 000 év. A jég visszahúzódása után indult 
meg az I2a-P37.2 kromoszómát hordozó férfiak balkáni refugiumból kiinduló, észak és kelet 
felé történő elterjedése (Rootsi és mtsai, 2004). 
 
1.2.2.7. Az I2b-M223 haplocsoport 
 
Az I-M170 haplocsoporton belüli, I2b-M223 (2008 előtt I1c) alcsoport kb. 14-18 000 éve, a 
mai Dél-Franciaország területén jöhetett létre. Ez volt az az időszak, amikor az utolsó 
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jégkorszak után a jég elkezdett visszahúzódni. Néhány vadászó törzs az élelem után észak felé 
kezdett vándorolni, és benépesítette Észak-Európát. 
Az I2b-M223 és az I1-M253 haplocsoportok elterjedési területe a finn és skandináv területek 
kivételével nagyjából átfedő. Ez azt valószínűsíti, hogy a területen legalább egy, az I1-et is 
hordozó, paleolitikus refugiumból szétterjedő populáció is jelen volt. Az I1 és I2b 
haplocsoportok eloszlása jól korrelál a germán emberek történelmi befolyásának 
elterjedésével. A haplocsoport kora kb. 12 300 (± 3 100) év az Y-STR variációk alapján 
(Underhill és mtsai, 2007). 
 
1.2.2.8. A J2*-M172 haplocsoport 
 
A J-M304 haplocsoport két alcsoportja – J1-M267 és J2-M172 – a feltételezések szerint 
viszonylag korán, legalább 10 000 éve vált el. A J1-M267 ág az „Afrika szarvának” nevezett 
területen fordul elő. A J2-M172 alcsoportot legnagyobb gyakorisággal a „Termékeny 
Félhold”, Kaukázus, Anatólia, Balkán, Olaszország, a „Mediterrán medence”, az Iráni plató, 
Közép-Ázsia és Dél-Ázsia területén lehet megtalálni, korát kb. 18 500 + 3 500 évre becsülik 
(Nasidze és mtsai, 2003; Semino és mtsai, 2004). Mediterrán területeken való fő elterjedési 
hulláma a feltételezések szerint egybeesett a mezőgazdaság a neolitikumi elterjedésével 
(Semino és mtsai, 2004).  
 
1.2.2.9. Az R1a1-M198 haplocsoport 
 
Az R-M207 haplocsoport egyik fő ága az R1-M173 haplocsoport, az utolsó jégkorszak alatt 
jöhetett létre, kora kb. 18 ezer év. Két fő leszármazási ága az R1a-SRY1831.2 és az R1b-
M343 alcsoport. Az R1a-SRY10831.2 haplocsoport igen elterjedt Eurázsia nagy részén, 
leggyakoribb ága az R1a1-M198, ami egészen Dél-Ázsiától és Dél-Szibériától Közép-
Európáig és Skandináviáig, nagy területen elterjedt (Underhill és mtsai, 2010).  
Az R1a1-M198 haplocsoport eredete vitatott. Az adatok azt mutatják, hogy gyakorisága két, 
jól elkülönülő területen (Észak-Indiában illetve Lengyelországban és Ukrajnában) magas. A 
történelmi és történelem előtti lehetséges okok folyamatos vita tárgyát képezik a populáció-
genetikusok körében, de a régészek és nyelvészek érdeklődése is számottevő. Egyre több 
tanulmány támasztja alá, hogy az R1a1-M198 haplocsoporton belüli Y-STR diverzitás 
maximuma Dél-Ázsiában található (Kivisild és mtsai, 2003, Mirabal és mtsai, 2009, Underhill 
és mtsai, 2010).  
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1.2.2.10. Az R1b1-P25 haplocsoport 
 
Az R1b haplocsoportot a 2004-ben felfedezett M343 SNP alapján különböztetjük meg 
(Cinnioğlu és mtsai, 2004). Korábban, 2005 előtt, a P25 SNP leszármazott allélja definiálta a 
lókuszt (Y Chromosome Consortium, 2002), ez ma az R1b1 haplocsoportnak felel meg.  
Az R1b-M343 haplocsoport eredetét Eurázsiában, Közép-Ázsiában feltételezik, kora 18 000 
évnél kevesebbre tehető (Karafet és munkatársai, 2008). A leggyakrabban előforduló, Y-
kromoszómás haplocsoport Nyugat-Európában, Eurázsia középső területének egyes részein és 
Közép-Afrika szub-szaharai területein. Alacsonyabb gyakorisággal fordul elő Kelet-
Európában, Nyugat-Ázsiában, Közép-Ázsiában és Észak-Afrikában. Amerikában és 
Ausztráliában az európai bevándorlók nagy száma miatt jelentős a gyakorisága.  
Nyugat-Európában szinte kizárólag az M269 markerrel jellemezhető alhaplocsoportja fordul 
elő, illetve ez az alhaplocsoport Törökországban található még meg említésre méltó 
gyakorisággal. Myres és munkatársai (2011) szerint ezek az európai Y-kromoszómák 
viszonylag fiatalok, a Neolitikumban démikus expanzió során Anatólián át a Közel-Keletről 
kerültek Európába. 
 
1.3. A magyarországi roma populációk eredete 
 
Az indoeurópai nyelvjárások összehasonlító nyelvészeti vizsgálata alapján a romák 
Északnyugat-Indiából (Punjab, Rajastan, Uttar Pradesh és Haryana tartományok) származnak 
(Gresham és mtsai, 2001). Azok a kutatók, akik egy Indiából való kivándorlási hullámot 
feltételeznek, egyetértenek abban, hogy ez a 11. századra tehető. A több kivándorlási 
hullámot feltételezők a legnagyobb kivándorlási hullámot datálják a 11. századra 
(http://www.romani.org/local/romhist.html). A feltételezett vándorlási útvonal vitatott, az 1. 
ábra az egyik lehetséges verziót mutatja. 
Magyarországra a romák több hullámban érkeztek. Az első nagy hullám a 15. században jutott 
el a Kárpát-medencébe, ők mára elvesztették roma anyanyelvüket, magyarul beszélnek, ez a 
csoport az un. kárpáti cigány vagy romungro. A másik nagyobb magyarországi roma 
csoportot az oláh romák alkotják, akik a 18-19. században érkeztek a Kárpát-medence 











Munkám célja az igazságügyi genetikai gyakorlatban, a származás megállapítás során 
előforduló, hiányos apasági ügyek megfelelő megoldásának kidolgozása volt. Ennek 
lehetőségét az X- és Y-kromoszómán elhelyezkedő STR markerek és az Y-kromoszómás SNP 
lókuszok magyar populációra nézve reprezentatív vizsgálatával kívántam megvalósítani. 
Mivel az Y-kromoszómás STR és SNP lókuszok vizsgálatának nemcsak igazságügyi 
genetikai, hanem humán populációs vonatkozásai sem elhanyagolhatóak, kutatásaimmal és 
adataimmal hozzá kívántam járulni a humán populáció-történet, a vándorlások és keveredések 
apai-ágon történő nyomon követésének nemzetközi felméréséhez, melyet a magyar és 
többféle roma illetve egy malajziai indiai populáció vizsgálatával kívántam biztosítani.  
 
2.1. X-kromoszómás STR lókuszok vizsgálata a magyar populációban 
 
Célom új, X-kromoszómás mikroszatellita lókuszok igazságügyi genetikai szakértői 
gyakorlatba történő bevezetése volt, hogy a hiányos apasági ügyek tisztázását megkönnyítsem. 
Korábbi munkáim keretében már elvégeztem 4, különböző kapcsoltsági régióban 
elhelyezkedő X-kromoszómás STR lókusz (HPRTB, DXS7423, DXS7423 és DXS8378) 
felmérését a magyar populációban (Zalán és mtsai, 2007), ami lehetővé tette olyan hiányos 
apasági ügyek megoldását is, ahol a vizsgálandó gyermek leány, és a vélelmezett apa 
édesanyja vagy törvényes lánygyermeke a nevezett gyermek édesanyjával együtt vizsgálható. 
A négy lókusz együttes vizsgálata azonban általában nem biztosította a 22. számú 
módszertani levélben (OIOI, 2006) követelményként előírt apasági valószínűség megfelelő 
mértékét (minimum 99,98 %), illetve a kizárások és mutációk megnyugtató módon történő 
tisztázását. A fentiek kiküszöbölésére az új lókuszok allél- és a lókuszpárok haplotípus-
gyakorisága mellett a populációstatisztikai jellemzőket – PIC, HETexp, HETobs, PDmale, 
PDfemale, MECKrüger, MECKishida, HWE, P érték – kívántam meghatározni, és statisztikailag 
tesztelni magyar populációban, valamint ezeket külföldi publikált adatokkal kívántam 
összehasonlítani. 
 
2.2. Y-kromoszómás STR lókuszok vizsgálata a magyar populációban 
 
Célom az Y-kromoszómán fellehető 12 STR lókusz variabilitásának 5, különböző, magyar- 
illetve roma populációkban történő felmérése, illetve az adatok nemzetközi adatbázisba 
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történő integrálása volt. Az adatbázisba való bekerüléssel az adatok nemzetközi szinten akár 
törvényszéki felhasználásra is elérhetővé válnak, ezen kívül lehetségessé válik a kapott adatok 
összehasonlítása más populációk adataival, így a magyar- illetve a roma populációk 
egymással illetve más populációkkal való genetikai kapcsolatának tisztázása is elősegíthető.  
 
2.3. Y-kromoszómális SNP lókuszok vizsgálata 
 
Mivel a populációk történetének, vándorlásának vizsgálata szempontjából az Y-SNP lókuszok 
nagyon informatívak, célom volt, hogy a nemzetközi YHRD (Y Chromosome Haplotype 
Reference Database) adatbázisba az általam vizsgált populációk haplotípus adatai mellett, az 
adott haplotípusokhoz tartozó haplocsoport adatok is bekerüljenek, segítve ezzel a nemzetközi 
igazságügyi és kutató DNS laboratóriumban dolgozó kollégák munkáját. 
Az Y-kromoszómális SNP lókuszokra vonatkozó felmérést az előző (2.2.) pontban szereplő 
populációk haplotípus vizsgálatával kombinálva kivántam elvégezni, malajziai indiai és 
szlovák romungro roma populációba tartozó férfiak haplocsoport tipizálásával kiegészítve. 
Célom az volt, hogy a kárpát-medencei roma populációk kapcsolatát vizsgáljam a magyar és 
más európai roma és nem roma, illetve indiai populációkkal és azonosítsam a roma 
populációk apai leszármazási vonalait. 
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3. ANYAGOK ÉS MÓDSZEREK 
 
3.1. Minták és populációk 
 
Munkám során az X- és Y-kromoszómális STR (mikroszatellita) illetve Y-kromoszómális 
SNP lókuszokon a felméréseket különböző populációs mintákból végeztem. 
Az X-kromoszómális STR-lókuszokat a magyar populációban vizsgáltam. Az ISZKI BOI 
DNS Laboratóriumban 384 nem rokon, random szelektált személytől (219 férfi és 185 nő) 
történt vénás vérvétel EDTA-t (alvadásgátló) tartalmazó csőbe. 
Az Y-kromoszómás STR lókuszokra vonatkozó felmérést 5, különböző – magyar, 
magyarországi roma, tiszavasvári oláh roma, tokaji oláh roma, taktaközi romungro roma  – 
populációban végeztem el (424 személy). A magyar populációból különböző régiókból 
származó 230 nem rokon, random szelektált férfitól történt mintavétel az ISZKI BOI DNS 
Laboratóriumban (215 EDTA-val alvadásgátolt vérminta, 15 szájnyálkahártya törlet Whatman 
Omniswab mintavevő pálcán).  A magyarországi roma populációból kölünböző régiókből 
származó 107 nem rokon, random szelektált férfitól történt mintavétel az ISZKI BOI DNS 
Laboratóriumban (EDTA-val alvadásgátolt vérminta). A tiszavasvári oláh roma (29 személy), 
tokaji oláh roma (39 személy), taktaközi romungro roma (19 személy) populációk 
mintavételezését Dr. Béres Judit végezte a felsorolt helyszíneken, a minták az adott 
településen élő, a felsorolt roma populációkba tartozó, nem rokon férfiaktól származó EDTA-
val alvadásgátolt vérminták voltak. 
Az Y-kromoszómális SNP lókuszok vizsgálatát a magyar, magyar roma, tiszavasvári roma, 
tokaji roma, taktaközi romungro, szlovák-roma és malajziai indiai populációkban végeztem 
(787 személy). 
A szlovák-romák Y-kromoszómás STR tipizálását Dr. Nagy Melinda és mtsai (2007), a 
malajziai indiai populációét Chang és mtsai (2007) végezték. A szlovák-roma populáció 62 
nem rokon férfi EDTA-val alvadásgátolt vérmintáit tartalmazza 3 kelet-szlovákiai település 
izolált roma populációiból, a mintavételezést és a DNS izolálást Dr. Nagy Melinda végezte. A 
malajziai indiai populáció (301 nem rokon, random szelektált férfi) FTA papíron beszárított 
vérmintáit (személyenként 6 db 3 mm átmérőjű punch) Dr. Yuet Meng Chang bocsátotta az 
ISZKI BOI DNS Laboratórium rendelkezésére. A minták a Malajzia lakosságának 8%-át 
kitevő indiai kisebbséghez tartozó (önbevallás alapján), nem rokon férfiaktól származnak. 
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3.2. DNS izolálása és koncentráció meghatározása 
 
A friss, EDTA-val alvadásgátolt vérmintákból a DNS izolálás a gyártó cég utasításainak 
megfelelően QIAamp DNA Blood Mini Kit-tel történt (Qiagen, 2001). 
A nyálmintavevő pálcával (Whatman OmniSwab) levett szájnyálkahártya törletekből Chelex 
módszerrel nyertem ki a DNS-t (Butler, 2005) 
A szűrőpapírra illetve FTA papírra csepegtetett és beszárított vérmintákból szerves extrakciós 
módszerrel (Comey és mtsai, 1994.) és ultraszűrés-koncentrálással (Microcon-100, Amicon, 
Millipore) végeztem a DNS izolálását. A mintában jelen lévő humán DNS (minőséget is 
viszonylag pontosan tükröző) mennyiségi meghatározása real-time PCR technikával, 
Quantifiler Human kit, ABI 7500 Real-Time PCR System készülék, Sequence Detection 
software 1.2.3. (Applied Biosystems) alkalmazásával, a gyártó cég utasításainak megfelelően 
történt (Applied Biosystems, 2006a). 
 
 
3.3. Az STR-lókuszok PCR sokszorozása és sikerének ellenőrzése  
 
A DXS8378, DXS7132, DXS7324, HPRTB, DXS10134, DXS10135, DXS10101 és 
DXS10074 és Amelogenin lókuszok amplifikálását ABI GeneAmp PCR System 9700 
készüléken (Applied Biosystems), Mentype Argus X-8 Kit felhasználásával végeztem a 
gyártó utasításainak megfelelően (Biotype AG, 2006). 
A DYS19, DYS389I, DYS389II, DYS390, DYS391, DYS392, DYS393, DYS437, DYS438, 
DYS439 és DYS385 lókuszok amplifikálását ABI GeneAmp PCR System 9700 készüléken 
(Applied Biosystems), Powerplex Y PCR Amplification Kit felhasználásával végeztem, a 
gyártó utasításainak megfelelően (Promega, 2008). A PCR sikerességének ( ún. hozamának) 
ellenőrzése horizontális poliakrilamid gélelektroforézissel történt. A poliakrilamid gél 
összetétele: 10 ml akrilamid törzsoldat (30 % T, 5 % Cbis), 4,8 ml 2 M Tris-formiát puffer 
(pH=9,0), 4 ml 0,28 M CHES oldat, 21,4 ml desztillált víz, 280 μl 10% APS oldat, 140 μl 
TEMED. Az elektroforézis Multiphor II Electrophoresis System készüléken 1000 V, 20 mA, 
10 W futtatási paraméterekkel zajlott. Futtató pufferként 0,5 M Tris-hidroximetil-amino-




3.4. Genotipizálás fragmenshossz analízissel 
 
A felsokszorozott DNS fragmentumok méret szerinti elválasztása denaturáló kapilláris 
gélelektroforézissel ABI Prism 310 és ABI 3130 Genetic Analyzer (Applied Biosystems) 
készülékeken, a felhasznált kitek használati utasításának megfelelően történt (Biotype AG, 
2006; Promega, 2008). Az adatok kiértékeléséhez, és a minták genotipizálásához az ABI 
Prism 310 Genetic Analyzer készüléken GeneScan Analysis v3.1. és Genotyper v2.6.2 
szoftvereket (Applied Biosystems), az ABI 3130 készüléken Genemapper ID v3.2 (Applied 
Biosystems) szoftvert használtam. 
 
3.5. Az X-STR lókuszok ritka és mikrovariáns alléljainak szekvenálása  
 
A szekvenálást együttműködés keretében a Biotype AG kutató laboratóriumában végezték 
(Moritzburger Weg 67, D-01109 Dresden, Germany). A megszekvenálandó allélokról 
jelöletlen primer párokkal nyertek PCR terméket. Az amplikonokat a Zero BluntTM TOPO® 
PCR Cloning Kit for Sequencing (Invitrogen) pCRBlunt-TOPO plazmidjával, Escherichia 
coli TOP10F’-be (Invitrogen, Carlsbad, CA) klónozták. A transzformálásonként legalább két 
bakteriális kolóniából származó inszert mindkét szálon történő szekvenálását Big Dye 
Terminator Cycle Sequencing Kit-tel (Applied Biosystems) végezték el, a felhasznált kitek 
használati utasításának megfelelően. A primer és amplikon szekvenciák elérhetők a dbSTS 
(dbSTS_Id:82864-828769) és GenBank adatbázisokban (accession number: BV695821-
BV695833).  
 
3.6. Az Y-kromoszómális SNP lókuszok PCR-amplifikációja és genotipizálása TaqMan 
próbával (haplocsoport meghatározás) 
 
A vizsgált Y-SNP markereket és a hozzájuk tartozó haplocsoportok – CT-M168; C-M216; C, 
FT (xD,E)-P143; C1-M105; C2-M38; C3-M217; C4a-M210; DE-YAP; D-M174; E-
SRY4064; E1b1b1-M35; E1b1b1a-M78; E1b1b1b-M81; E1b1b1c-M123; FT-M89; G-M201; 
G1a-P20; G2a-P15; H1-M52; H1a-M82; I-M170; I1-M253; I2a-P37.2; I2b-M223; J-M304; 
J1a-M62; J2-M172; J2a1-M47; J2a2-M67; J2a3-M68; J2a4-M137; J2a5-M158; J2b-M12 
(M102); KT-M9; M2a-SRY9138; T-M70; L-M11; M1-M106; N-M231; N1c-Tat; O-M175; 
O1a-M119; O3-M122; PR-M45; R-M207; R1-M173; R1a-SRY10831.2; R1a1-M198; R1b1-
P25 és R2-M124 (Underhill és mtsai, 2000; Underhill és mtsai, 2001; Hammer és mtsai, 
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1998; Hammer és mtsai 2001; Karafet és mtsai, 2001; Karafet és mtsai, 2008; Cinnioğlu és 
mtsai, 2004; Y Chromosome Consortium, 2002; Athey és Nordtvedt, 2005). A nevezéktant az 
ajánlásoknak megfelelően alkalmaztam (Jobling és Tyler-Smith 2003; Karafet és mtsai, 2008). 
A markerek kiválasztása 2006-2007-ben történt. A választás során az egyik szempont az volt, 
hogy a 2002-ben publikált Y-SNP filogenetikai fa minden fő haplocsoportját fedje le marker, 
kivéve az A és B haplocsoportokat, mert ezek előfordulása Afrikában és az afrikai eredetű 
férfiakban feltételezhető, a vizsgált populációkban előfordulások valószínűtlen. A fő 
haplocsoportok magyar populációban történt meghatározása után a markerválsztás úgy történt, 
hogy a nagy gyakorisággal előforduló fő haplocsoportokon belül vizsgálható legyen azoknak 
az alhaplocsoportoknak a jelenléte, melyeknek feltételezhető az előfordulása a magyar 
populációban: E1b1b1-M35; E1b1b1a-M78; E1b1b1b-M81; E1b1b1c-M123, G1a-P20; G2a-
P15, I1-M253; I2a-P37.2; I2b-M223, J1a-M62; J2-M172; J2a1-M47; J2a2-M67; J2a3-M68; 
J2a4-M137; J2a5-M158; J2b-M12 (M102), R1-M173; R1a-SRY10831.2; R1a1-M198; R1b1-
P25. A H1a-M82 alhaplocsoport előfordulása nem jellemző Európában, ám a roma 
populációkban igen, ezért ezt a markert is vizsgáltam. A jellegzetesen Ázsiában előforduló fő 
haplocsoportok alhaplocsoportjait is vizsgáltam, mivel előfordulásuk lehetősége fennállt a 
malajziai indiai populációban: C1-M105; C2-M38; C3-M217; C4a-M210, M2a-SRY9138, 
O1a-M119; O3-M122, R2-M124. 2008 óta (Karafet és mtsai) az M52-és az M106 markerek 
már csak alhaplocsoportot (H1 és M1) határoznak meg, ezért a jelenlegi H és M fő 
haplocsoportok vizsgálatára nem szerepel marker. Az S haplocsoport csak 2008-ban került fel 
az Y-SNP filogenetikai fára (Karafet és mtsai), így ezt a haplocsoportot nem vizsgáltuk. A Q-
P36.2 haplocsoport (2008 óta Q1) genotipizálására tervezett próba nem volt működőképes, 
így ennek a fő haplocsoportnak a vizsgálata maghiúsult és így a P-M45 fő haplocsoporton 
belül az R-M207 haplocsoportba nem tartozó minták P*-M45 haplocsoportba kerültek.  
A genotipizáláshoz TaqMan (Applied Biosystems) próbákat használtam, 3-5 ng DNS templát, 
ABI 7500 Real-Time PCR System és GeneAmp 9700 PCR System készülékek (Applied 
Biosystems) alkalmazásával. A TaqMan próbák adatait az F1. táblázat tartalmazza. A PCR 
termékek relatív fluoreszcencia detektálását ABI 7500 Real-Time PCR System készülékkel 
végeztem, a genotipizáláshoz a Sequence Detection software v1.2.3-at alkalmaztam a gyártó 





3.7. Populáció-statisztikai és -genetikai analízisek az X-STR lókuszokon 
 
A magyar populáció genetikai struktúrájának felméréséhez a nyolc STR-lókuszra vonatkozó 
allélgyakoriság, PIC, PD, PM, HET, MECKrüger és MECKishida értékeket külön-külön 
határoztam meg. 
Allélgyakoriság  
a lókuszokhoz tartozó allélok megfigyelt gyakorisága egy populációban. 
PIC (Polymorphism Information Content)  
érték azt fejezi ki, hogy egy adott lókusz az allélok mérettartományának és gyakoriságának 














             
ahol pi és pj az i-edik és j-edik allél megfigyelt gyakorisága (Botstein és mtsai, 1980). 
HETexpected (Heterozygosis) 







                                     
ahol pi az i-edik allél megfigyelt gyakorisága (Evett és Weir, 1998). 
PD (Power of Discrimination) 
kifejezi, hogy a populációból véletlenszerűen kiválasztott két személyt vizsgálva, mennyi 







           
ahol xi az i-edik genotípus vagy haplotípus megfigyelt gyakorisága (Desmarais és mtsai, 
1998). 







A számítást a női és férfi mintákon külön el kell végezni, mivel a lókuszok öröklődése a két 




PM (Probability of Match) 
kifejezi, hogy a populációból véletlenszerűen kiválasztott két személyt vizsgálva, mennyi 
annak az átlagos valószínűsége, hogy a két személy a vizsgált lókuszon megegyező genotípust 
hordoz. 







A számítást a női és férfi mintákon külön el kell végezni, mivel a lókuszok öröklődése a két 
esetben különböző (PMmale, PMfemale). 
MECKrüger (Mean Exclusion Chance)   
hiányos apasági vizsgálatok esetén kifejezi, ha az anyát, lány gyermekét és a vélelmezett apa 
anyját vizsgáljuk, mennyi annak a valószínűsége, hogy a populációból véletlenszerűen 













           
ahol pi és pj az i-edik és j-edik allél megfigyelt gyakorisága (Krüger és mtsai, 1968). 
MECKishida (Mean Exclusion Chance) 
nem hiányos apasági vizsgálatok esetén kifejezi, ha az anyát, lány gyermekét és a vélelmezett 
apát vizsgáljuk, mennyi annak a valószínűsége, hogy a populációból véletlenszerűen 


















         
ahol pi és pj az i-edik és j-edik allél megfigyelt gyakorisága (Kishida és mtsai, 1997). 
Az egyes lókuszokra kiszámított MEC értékeket az alábbi képlet szerint kombinálhatjuk az 






        
HWE P érték (Hardy-Weinberg egyensúly) 
megmutatja, hogy a vizsgált lókusz Hardy-Weinberg egyensúlyban van-e, X-kromoszómális 
lókuszok esetén csak női mintákra értelmezhető. 
A Hardy Weinberg egyensúly tesztelésére az Arlequin 2.001 szoftvert használtam (Schneider 
és mtsai, 2000) a következő beállításokkal: No. of steps in Markov chain = 100000, No. of 




Annak vizsgálatára, hogy a külföldi populációs adatok és a magyar allélgyakorisági adatok 
között van-e szignifikáns eltérés, G tesztet alkalmaztam. 
 
3.8. Populációstatisztikai és genetikai analízisek az Y-STR és Y-SNP lókuszokon 
 
A genetikai struktúra felméréséhez kiszámítottam az Y-kromoszóma nem rekombinálódó 
régiójában elhelyezkedő 12 Y-STR és 51 Y-SNP lókuszra vonatkozó haplotípus- és 
haplocsoportgyakoriságokat illetve haplotípus- és haplocsoportdiverzitást (Nei-féle 
géndiverzitás). A vizsgált populációk és a referált irodalmi populációs adatok 
összehasonlításához a populáció párokra vonatkozóan a haplotípus illetve 
haplocsoportgyakoriságok alapján F-statisztika tesztelést és AMOVA-t végeztem. Az 
eredmények összefüggéseit a MDS (Multidimensional Scaling) módszerrel elemeztem 
(Kruskal és Wish, 1978). A földrajzi és genetikai távolságok összefüggésének ábrázolására a 
vizsgált populációk vonatkozásában filogeográfiai analízist készítettem (Cavalli-Sforza és 
Bodmer, 1971). Az egyes haplocsoportokhoz tartozó haplotípusok leszármazási viszonyainak 
ábrázolását és esetlegesen egy közös ősre visszavezethető haplotípusok létrejöttéhez 
szükséges divergálódási idő becslését Network programmal (Bandelt és mtsai, 1999) 
végeztem. 
Haplotípus gyakoriság 
a 12 Y-STR lókuszhoz tartozó haplotípusok megfigyelt gyakorisága egy populációban. 
Haplocsoport gyakoriság 
az 51 Y-SNP lókuszhoz tartozó haplocsoportok megfigyelt gyakorisága egy populációban. 
Haplotípus diverzitás (Haplotype Diversity) és haplocsoport diverzitás (Haplogroup 
Diversity) 






ahol n a kromoszómák száma és xi az i-edik allél megfigyelt haplotípus- vagy haplocsoport-
gyakorisága (Nei, 1973). 
F-statisztika és AMOVA 
A genetikai profilok interpopulációs variabilitásának megbecsléséhez hagyományos Wright-
féle F-statisztika analízist és molekuláris varianciaanlízist (AMOVA) használtam (Wright 
1951; Weir és Cockerham 1984; Excoffier és mtsai, 1992; Michalakis és Excoffier 1996). A 
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populáció párokra vonatkozó Fst értékeket és azok statisztikai szignifikanciáját Arlequin 2.0 
szoftverrel határoztam meg. 
Az AMOVA a genotípusok (haplotípusok) közötti molekuláris távolságon alapszik, amely 
egyenlő az egyes genotípusokat egymástól elválasztó mutációk minimális számával. Az 
elemzés eredményeképpen kapott. ΦST érték a Wright-féle FST értékekhez hasonlóan azt 
fejezi ki, hogy a populációban meglévő teljes molekuláris variancia mekkora része származik 
a populációk közötti varianciából. A távolságszámításnál az STR lókuszok lépésenkénti (azaz 
stepwise) mutációs modelljét állítottam be (Ota és Kimura, 1973). A távolságmátrix 
létrehozásakor az STR allélok repeat-számbeli különbségeinek négyzetét alkalmaztam 
(Michalakis és Excoffier, 1996). A ΦST érték nagysága a populációk közötti molekuláris 
távolsággal arányos, statisztikai szignifikanciáját szimulációval teszteltem. A szimulációt 
végző szoftver az adott populáció párban előforduló genotípusokat (haplotípusokat) 
véletlenszerűen újra szétosztja a két populációk között. A szoftver beállításánál 100000 
replikációt alkalmaztam. Az aktuális ΦST értéket meghaladó szimulációs ΦST értékek 
gyakorisága a szimuláció P értéke. Ebben az esetben a {ΦST=0} hipotézist teszteltem a 
{ΦST>0} hipotézis ellenében. Ha a kapott P<0,05, akkor 95%-os szignifikancia-szint mellett 
a nullhipotézis elvethető, azaz a két vizsgált populáció között szignifikáns különbséget van. 
Mivel az AMOVA nem képes duplikált lókuszok kezelésére, ezért a DYS385 lókuszt nem 
elemeztem. A DYS39II lókusz tartalmazza a DYS389I lókusz ismétlődéseit is, ezért az 
AMOVA-hoz a DYS389II lókuszon detektált „repeat” egységek számából kivontam a 
DYS389I lókusz ismétlődéseinek számát. 
Filogenetikai fa szerkesztés 
A filogenetikai fa szerkesztését a genetikai távolságokból median joining módszerrel 
végeztem, a Phylip 3.6 programcsomag használatával (Felsenstein, 1989). 
MDS (Multidimensional Scaling) 
A többdimenziós skálázás olyan módszer, melynek kiindulási adatait az objektumok 
„közelsége” adja. Az elemzés célja a megfigyelt egyedek közti hasonlóságot/különbözőséget 
visszaadó, összevont dimenziók (több megfigyelési szempontot egyszerre visszatükröző, 
egyszerűsített változók) megtalálása, hasonlóságként/távolságként bármilyen jellegű 
hasonlóság/távolságmátrix használható. Az MDS az objektumok hatékony „újra 
elrendezésének” módja a megadott dimenziók számának megfelelő térben, végeredménye az 
objektumok olyan elrendezése, ami a leginkább megfelel a köztük megfigyelt 
hasonlóságoknak/távolságoknak. Az MDS eredménye általában egy térbeli vagy síkbeli 
reprezentáció, ami pontok geometriai konfigurációját térkép-szerűen ábrázolja. A 
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konfiguráció minden egyes pontja egy objektumnak felel meg, így a konfiguráció az adatok 
„rejtett struktúráját” tükrözi, és gyakran megkönnyíti az adatok megértését. Az adat-struktúra 
leképezésekor minél nagyobb a különbség (vagy kisebb a hasonlóság) két objektum között, a 
térbeli reprezentáción annál távolabb helyezkednek el (Kruskal és Wish, 1978). A genetikai 
távolságok MDS formában történő ábrázolását a ViSta 7.9.2.4 szoftverrel (Young, 2001) 
készítettem. 
Filogeográfiai analízis (Phylogeographic Analysis) 
A populációk közötti hasonlóság származhat a közös eredetből, vagy kis földrajzi távolság 
esetén az utóbbi időkben történt keveredésükből. Általánosságban elmondható, hogy a 
földrajzi távolság miatti izoláció következtében az egyes népcsoportok közötti genetikai 
távolság arányos lehet a köztük lévő földrajzi távolsággal, ami látható, ha a populációk közötti 
földrajzi távolságok függvényében történik a genetikai távolságok ábrázolása (Cavalli-Sforza 
és Bodmer, 1971). Az ábrázolást Microsoft Office Excel 2003 programmal készítettem. 
Hálózat analízis és divergálási idő becslés 
A median joining network analízist (Bandelt és mtsai, 1999) a Network 4.2 számítógépes 
program felhasználásával végeztem el. A median joining hálózatokat mindig egy adott 
haplocsoportba tartozó haplotípusokra vonatkozóan készítettem el. Az analízis előtt a 
DYS389II ismétlődési számából levontam a DYS389I lókusz ismétlődési számát. Mivel a 
program nem tud duplikálódott lókuszt kezelni, ezért a DYS835 lókuszt kihagytam az 
elemzésből. A szoftver a betáplált Y-STR haplotípusokból elkészíti az összes lehetséges 
legrövidebb és legegyszerűbb filogenetikai fát (az összes maximum parszimónia fát), azaz a 
median joining hálózatot. A fa csomópontjai az egyes haplotípusok, a csomópontok mérete 
arányos az azoknak megfelelő haplotípusok előfordulási gyakoriságával, míg az egyes 
csomópontokat összekötő vonalak (ágak) hossza a haplotípusok között lévő mutációs lépések 
számával arányos. A mutációs ráta ismeretében szoftverrel lehetséges megbecsülni a 
hálózaton belül ősinek kiválasztott csomópontból a belőle leszármazott csomópontok 
létrejöttéhez szükséges időt. A divergálódási idő becsléséhez a lókuszonkénti mutációs rátát 
6,9x10-4 mutáció/lókusz/25 évvel becsültem (Zhivotovsky és mtsai, 2004). 
 
3.10. Gyakorlati alkalmazás 
 
A Mentype Argus X-8 kit gyakorlati alkalmazhatóságának demonstrálása hiányos apasági 
vizsgálat példáján keresztül. 
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4. EREDMÉNYEK ÉS ÉRTÉKELÉSÜK, X-KROMOSZÓMA 
 
2006-ban 219 férfi és 165 nő genotipizálását végeztem el 8 X-kromoszómális STR lókuszon a 
Mentype Argus X-8 PCR kittel (2. ábra). Ugyanezek a minták korábban a 4-lókuszos Argus 
X-UL kit (DXS7132, DXS7423, DXS8378 és HPRTB) magyar populációs felméréséhez 
kerültek felhasználásra, melynek eredményét nemzetközi szaklapban publikáltuk (Zalán és 
mtsai, 2007).  
 
2. ábra Férfi és női elektroferogramok a Mentype Argus X-8 kittel 
 
 
Mivel a Mentype Argus X-8 kit tartalmazza a Mentype Argus X-UL kit lókuszait is, ezért a 
populációs felmérés eredményeit dolgozatomban arra a 4 lókuszra (DXS10074, DXS10101, 
DXS10134 és DXS10135) közlöm, melyeket a Mentype Argus X-UL kit nem tartalmazott. 
2009-ben kereskedelmi forgalomba került a Mentype Argus X-12 kit, ami a korábbi 8 lókuszt 
további 4 (DXS10079, DXS10103, DXS10146 és DXS10148) X-STR lókusszal egészítette ki. 
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A magyar populáció felmérését a 4 új lókuszra Horváth Gergely végezte az ISZKI BOI DNS 
Laboratóriumban, a publikációban társszerző vagyok (Horváth és mtsai, 2012). 
 
4.1. Allélgyakoriságok a magyar populációban 
 
Mivel az X-kromoszómális lókuszok öröklődése férfiakban és nőkben eltér, ezért az 
allélgyakoriságokat a nőkre és férfiakra nézve külön kellett meghatározni. A férfi és női 
allélgyakorisági adatok közötti esetleges, szignifikáns különbség kimutatására G-tesztet 
alkalmaztam. A 4 vizsgált lókuszra (DXS10074, DXS10101, DXS10134 és DXS10135) 
nézve a két nem allélgyakorisági adatai között nem volt szignifikáns különbség p=0,05 
szignifikancia szinten, ezért az adatokat összevontam. Az allélgyakoriságokat (F2/a. táblázat) 
valamint férfiak esetén a lókuszpárokra vonatkozó számított haplotípusgyakoriságokat (F2/b. 
táblázat) táblázatos formában összesítettem. 
 
4.2. Populációgenetikai alapértékek 
 
A DXS10074, DXS10101, DXS10134 és DXS10135 lókuszok (Mentype Argus X-8 kit) allél 
mérettartományainak és allélgyakoriságainak ismeretében kiszámítottam lókuszonként a PIC, 
HETexpected, HETobserved, PDffi, PDnő, PMffi, PMnő MECKrüger és MECKishida értékeket (1. 
táblázat). A PIC érték a 4 lókusz esetében átlagosan 0,88, ami azt jelenti, hogy a vizsgált 
lókuszok a magyar populációban polimorfak, vizsgálatuk informatív. (A PIC érték 0 és 1 
közötti értékeket vehet fel, minél közelebb van 1-hez, annál informatívabb a vizsgált lókusz.) 
A várható heterozigócia (HETexpected) értéke mind a 4 lókusz esetében nagyobb, mint 0,84, 
ami alapján a vizsgált lókuszokon a heterozigóta genotípusok előfordulását gyakorinak lehet 
feltételezni. A tapasztalt heterozigócia (HETobserved) a várható heterozigóciához hasonló 
értékeket mutat, amely alátámasztja azt, hogy a 4 lókuszt tekintve a populáció Hardy-
Weinberg egyensúlyban van.  
Mivel a vizsgált lókuszok az X-kromoszómán helyezkednek el, a diszkriminációs erőt a 
férfiakra és nőkre külön szükséges kiszámítani. A lókuszonként számolt diszkriminációs erő a 
nők esetében – ahogy ez várható is – magasabb, mint a férfiaknál számolt érték. A PDfemale 
lókuszonkénti értéke minden esetben nagyobb, mint 0,95. 
A kombinált diszkriminációs erőt, az egyezési valószínűséget és az apasági vizsgálatok 
szempontjából fontos kombinált MEC értékeket 12 lókuszra vonatkozóan számítottam ki, 
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melyhez a korábban (Zalán és mtsai, 2007) illetve később (Horváth és mtsai, 2012) publikált, 
4-4 X-kromoszómális STR lókuszra vonatkozó eredményeket is felhasználtam. 
A 12 lókuszra kombinált PDnő és PDffi értékek (> 0,99999999) azt jelentik, hogy elméletileg 
100 milliónál is több nőt illetve férfit kéne megvizsgálni, ahhoz, hogy találjunk két személyt, 
akinek azonos a genotípusa a 12 X-STR lókuszra nézve.  
A MECKishida lókuszonkénti értéke 83-93% közötti, 12 lókuszra összesítve meghaladja a 
99,999999%-ot, ami azt jelenti, hogy normál trió esetében (vélelmezett apa – anya – lány 
gyermek) 100 millió random módon kiválasztott férfiból legfeljebb 1 férfi (téves) apasága 
nem zárható ki. 
A hiányos apasági ügyekre vonatkozó MECKrüger értékek lókuszonként természetesen jóval 
alacsonyabbak a MECKishida értékeknél. Az alacsonyabb lókuszonkénti értékek (69-87%) miatt 
a 12 lókuszra összesített érték is alacsonyabb (99,999876%), ami azt jelenti, hogy 100 millió 
véletlenszerűen kiválasztott férfiból 124 nem zárható ki, mint apa. Míg korábban a 4 lókusz 
vizsgálatával kapott eredmény statisztikailag sok esetben nem volt elég megbízható, addig a 
12 lókusz együttes vizsgálata elegendően magas apasági valószínűsítést szolgáltat. 
A Hardy-Weinberg egyensúlytól p=0,05 szignifikancia szinten nem találtam szignifikáns 
eltérést a vizsgált lókuszok tekintetében. 
 
1. táblázat A DXS10074, DXS10101, DXS10134 és DXS10135 lókuszok 
populációgenetikai értékei (a kombinált* értékek 12 lókuszra vonatkoznak) 
 
  DXS10074 DXS10135  DXS10101 DXS10134 Kombinált * 
PIC 0,8250 0,9325 0,8933 0,8602 - 
Hetexp 0,8487 0,9419 0,9068 0,8771 - 
Hetobs 0,8485 0,9273 0,8606 0,8485 - 
PDffi 0,8436 0,9362 0,9013 0,8718 >0,99999999 
PDnő 0,9569 0,9922 0,9823 0,9719 >0,99999999 
PMffi 0,1564 0,0638 0,0987 0,1282 <0,00000001 
PMnő 0,0431 0,0078 0,0177 0,0281 <0,00000001 
MECKrüger 0,6888 0,8715 0,8030 0,7522 0,99999876 
MECKishida 0,8250 0,9335 0,8944 0,8635 >0,99999999 





4.3. Ritka és mikrovariáns STR allélok szekvencia analízise 
 
A Mentype Argus X-8 kittel végzett populációs felmérés során több olyan allélt is detektáltam 
a DXS10074, DXS10101, DXS10134 és DXS10135 lókuszokon, amelyek a külföldi 
populációs felmérések eredményei alapján igen ritkának számítanak, vagy a detektálás 
időpontjában még nem voltak ismertek.  
 
2. táblázat A DXS10135, DXS10074, DXS10101, DXS10134 X-STR lókuszok repeat 
struktúrája, mikrovariáns és ritka alléljai (A félkövéren szedett részleges 
szekvenciarészletek új variánsokat jelölnek) 
 
Lókusz Látszólagos allél 






DXS10135 AC003684  23  
(n = 20) 
(AAGA)3 (GAAAG) (GAAA)n 
 17.1 * 18 (AAGA)3 (GAAAG) (GAAA)15  
 18.1 * 19 (AAGA)3 (GAAAG) (GAAA)16  
 20.1 * 21 (AAGA)3 (GAAAG) (GAAA)18  
 26.1 * 27 (AAGA)3 (GAAAG) (GAAA)24  
DXS10074 AL356358 14  
(n = 14) 
(AAGA)n 
 11 11 (AAGA)8 (AAGG) (AAGA)2 
DXS10101 AC004383 28.2 
(n = 13) 
(AAAG)3 GAAAGAAG (GAAA)3 A (GAAA)4 AAGA (AAAG)5 
AAAAAGAA (AAAG)n A6 
 26 26 (AAAG)3 GAAAGAAG (GAAA)3 A (GAAA)4 AAGA (AAAG)5 
AAAAAGAA  
(AAAG) AA (AAAG)9 A6 
 34.2 34.2 (AAAG)3 GAAAGAAG (GAAA)3 A (GAAA)4 AAGA (AAAG)5 
AAAAAGAA (AAAG)19 A6 
 35 35 (AAAG)3 GAAAGAAG (GAAA)3 A (GAAA)4 AAGA (AAAG)5 
AAAAAGAA (AAAG)20 A4 
DXS10134 AL034384 35 
( n = 15) 
(GAAA)3 GAGA (GAAA)4 AA (GAAA) 
GAGA (GAAA)4 GAGA (GACAGA)3  
(GAAA) GTAA (GAAA)3 AAA (GAAA)4 AAA (GAAA)n 
 35.3 35.3 (GAAA)3 GAGA (GAAA)4 AA (GAAA) 
GAGA (GAAA)4 GAGA (GACAGA)3  
(GAAA) GTAA (GAAA)3 AAA (GAAA)4 AAA (GAAA)4 AAA 
(GAAA)11 
 37.2 37.2 (GAAA)3 GAGA (GAAA)4 AA (GAAA) 
GAGA (GAAA)4 GAGA (GACAGA)3  
(GAAA) GTAA (GAAA)3 AAA (GAAA)4 AAA (GAAA)4 AA 
(GAAA)13 
 38.2 38.2 (GAAA)3 GAGA (GAAA)4 AA (GAAA) 
GAGA (GAAA)4 GAGA (GACAGA)3  
(GAAA) GTAA (GAAA)3 AAA (GAAA)4 AAA (GAAA)4 AA 
(GAAA)14 
 39.2 39.2 (GAAA)3 GAGA (GAAA)4 AA (GAAA) 
GAGA (GAAA)4 GAGA (GACAGA)3  
(GAAA) GTAA (GAAA)3 AAA (GAAA)4 AAA (GAAA)4 AA 
(GAAA)15 
 41 41 (GAAA)3 GAGA (GAAA)4 AA (GAAA) 
GAGA (GAAA)4 GAGA (GACAGA)3  
(GAAA) GTAA (GAAA)3 AAA (GAAA)4 AAA (GAAA)21 
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Ezen allélok közös vonása az volt, hogy hiányoztak az adott lókusz allél-létrájából. A 4 
lókuszon összesen 13 ritka illetve mikrovariáns allélt találtam (2. táblázat). A Mentype Argus 
X-8 kittel genotipizált allélokat a táblázatban feltüntetett, ismétlődési motívumok 
definiálásához használt, referencia szekvenciákkal vetettük össze. A DXS10135 lókuszon 
előforduló mikrovariáns allélokat csillaggal jelöltem, melyekben közös, 3 bázispáros deléció 
található a downstream flanking régióban: 5’-GAATAGAAAA(GAA/-)GAGAAGAGAA-3’ 
(a deléciós/inszerciós polimorfizmus zárójelben, az orientáció megfelel a GenBankban 
található bejegyzéseknek). A szekvenciák megtalálhatók a GenBank adatbázisban BV695821-
BV695833 számon. 
 
4.4. Összehasonlítás külföldi populációs adatokkal 
 
A DXS10074, DXS10101, DXS10134 és DXS10135 lókuszok vonatkozásában a magyar 
populáció adatait a nemzetközi szakirodalomban fellelhető populációs adatokkal 
hasonlítottam össze (Becker és mtsai, 2008; Bekada és mtsai, 2010; Biotype AG, 2006; Cerri 
és mtsai, 2008; Edelmann és mtsai, 2008; Gomes és mtsai, 2009; Hering és mtsai, 2006; 
Jedrzejczyk és mtsai, 2009; Lim és mtsai, 2009; Luo és mtsai, 2009; Massetti és mtsai, 2008; 
Pepinski és mtsai, 2007; Rodig és mtsai, 2010; Tamura és mtsai, 2009; Tie és mtsai, 2010) 
(F3. táblázat), melynek során a nem európai populációk adataitól mind a 4 lókuszon 
szignifikáns eltérést tapasztaltam p=0,05 szignifikanci szinten. Az európai populációkkal 
történő összehasonlítás árnyaltabb képet mutat, szignifikáns és nem szignifikáns eltérések 
akár egy országon belüli, különböző populációk kapcsán is előfordultak. Az allélgyakoriságok 
tekintetében a DXS10134 lókuszon az európai populációk közül a lengyel (Jedrzejczyk és 
mtsai, 2009), egy német (Becker és mtsai, 2008) és a bresciai-olasz (Cerri és mtsai, 2008) 
populáció nem mutatott szignifikáns eltérést a magyar populációtól. A DXS10074 lókuszon 
két német (Biotype AG, 2006), két olasz (Cerri és mtsai, 2008; Massetti és mtsai, 2008), a 
lengyel (Jedrzejczyk és mtsai, 2009) és a finn (Pepinski és mtsai, 2007) populációk nem tértek 
el szignifikánsan a magyar populációtól. A DXS10101 lókuszon egy német populáció 
kivételével (Becker és mtsai, 2008) egyetlen európai populáció (Biotype AG, 2006; Cerri és 
mtsai, 2008; Jedrzejczyk és mtsai, 2009; Pepinski és mtsai, 2007; Rodig és mtsai, 2010) sem 
mutatott szignifikáns eltérést a magyar populációtól. A DXS10135 lokuszt vizsgálva két 
német (Biotype AG, 2006; Becker és mtsai, 2008), a szardíniai-olasz (Cerri és mtsai, 2008), a 
lengyel (Jedrzejczyk és mtsai, 2009) és a finn (Pepinski és mtsai, 2007) populációk 
vonatkozásában nem találtam szignifikáns eltérést. Egyetlen populációként a lengyel 
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populáció volt az, amelyik egyik lókuszon sem tért el szignifikánsan a magyar populációtól 




A Mentype Argus X-8 kit igazságügyi genetikai alkalmazhatóságát hiányos apasági ügy 
vizsgálatán keresztül mutatom be. 
A néhai apa 2 lánygyermekét még életében elismerte, azonban a harmadik lánygyermek 
születése előtt elhunyt. A gyermek megszületése után az apaság megállapítására bírósági 
eljárást indítottak. A lehetséges pedigrék alapján (3. ábra) 4 személy (anya, felperes gyermek 
és két törvényes gyermek) igazságügyi genetikai vizsgálatát végeztük el, melynek során a 4 
vizsgált személy X-kromoszómális genotípusát 8 lókuszra nézve határoztuk meg (4. ábra), a 2 
törvényes gyermek és az anya genotípusának, valamint az anya és a felperes gyermek 
genotípusának összevetésével definiáltuk a gyermekek lehetséges apai alléljait. A felperes, 
illetve a törvényes gyermekek X-kromoszómáján hordozott apai alléljainak összevetésekor 
nem találtunk kizáró allélkombinációt, ezért a leszármazást az apasági valószínűség 
statisztikai kalkulációjával véleményeztük (5. ábra).  
 
3. ábra Lehetséges pedigrék egy hiányos apasági ügyben (anya, felperes gyermek és 
2 törvényes gyermek) 
 
Az X érték,  annak a valószínűsége, hogy a felperes biológiai apja a vélelmezett apa (felperes 
hipotézise). A DXS8378 lókuszon nem lehetett eldönteni a törvényes gyermekek és az anya 
genotípusa alapján, melyik az apai allél, ezért az X érték 0,5-nek felel meg. Az Y érték annak 
a valószínűsége, hogy a felperes gyermek biológiai apja nem a vélelmezett apa, hanem más, a 
(jelen esetben magyar) népességből véletlen-szerűen kiválasztott, a vélelmezett apával 
megegyező allélokkal rendelkező potenciális donor (alperes hipotézise). Az Y érték a magyar 
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populációra kiszámított lókuszpáronkénti haplotípusgyakoriságok (F2/b. táblázat) szorzatának 
felel meg. Az apasági valószínűség a 8 X-STR lókusz alapján 99,999728%, ami a 22. számú 
módszertani levél (OIOI, 2006) szerint a gyakorlatilag bizonyított verbális kategóriának felel 
meg. 
 
4. ábra Hiányos apasági ügyben Mentype Argus X-8 kittel vizsgált személyek DNS-











5. EREDMÉNYEK ÉS ÉRTÉKELÉSÜK, Y-KROMOSZÓMA 
 
Több populációban, összesen 424 férfi Y-STR genotipizálását végeztem el 12 lókuszon a 
Powerplex Y kittel (Promega). 787 mintán 51 Y-SNP lókusz vizsgálatával Y-kromoszómális 
haplocsoport meghatározást végeztem. A populációs vizsgálatok haplotípus és haplocsoport 
adatait elemeztem, és összehasonlítottam a többségében külföldi, publikált adatokkal. 
Adataim a nemzetközi Y-STR adatbázisba (YHRD) kerültek (F4-F10. táblázatok). 
 
5.1. Haplotípus és haplocsoport megoszlások 
 
5.1.1. A magyar populáció haplotípus és haplocsoport eredményei 
 
Magyarországi területi lefedettséggel összesen 230, nem rokon magyar férfi vizsgálatát 
végeztem el. Az Y-STR haplotípusok 77,4%-a, azaz 178 egyedi, a leggyakoribb haplotípus 9-
szer fordul elő. A populáció haplotípus illetve haplocsoport diverzitása 0,99686 és 0,86348. A 
vizsgált minták összesen 18-féle haplocsoportba tartoznak, leggyakoribb haplocsoportok az 
R1a1 (24,8%), R1b1 (18,7%), I2a (16,1%) és I1 (7,4%) (6. ábra).  
 





5.1.2. A magyarországi roma populáció haplotípus és haplocsoport eredményei 
 
Összesen 107, nem rokon magyar romát vizsgáltam, a minták az ország egész területét lefedik. 
A vizsgált személyek roma alpopulációba való tartozásáról (pl. oláh roma, romungro, stb.) 
adatokkal nem rendelkeztem, így az eredmények a „kevert” magyarországi roma népességet 
jellemzik. Az Y-STR haplotípusok 36,4 %-a, azaz csupán 39 egyedi, a leggyakoribb 12-szer 
fordul elő. A populáció haplotípus illetve haplocsoport diverzitása 0,97337 és 0,84606. A 
vizsgált minták összesen 14-féle haplocsoportba tartoznak, leggyakoribb haplocsoport az 
indiai eredetű H1a, a vizsgált személyek mintegy harmada (31,8%) tartozik ebbe 
haplocsoportba. Gyakori még az R1a1 (14,0%), J2a2 (12,1%), I1 (9,3%), R1b1 (7,5%) illetve 
E1b1b1a (7,5%) is (7. ábra). 
 




























5.1.3. A tiszavasvári roma populáció haplotípus és haplocsoport eredményei 
 
A tiszavasvári roma populációból 29, nem rokon, oláh roma férfit vizsgáltam. Az egyedi Y-
STR haplotípusok aránya alacsony, mindössze 20,7%, azaz csupán 6 férfi a 29-ből. A 
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populáció több mint harmada, összesen 12 férfi azonos haplotípuson osztozik. Ennek 
megfelelően a haplotípus (0,78876) és haplocsoport (0,62813) diverzitási értékek is 
alacsonyak (az összes vizsgált populáció közül a legalacsonyabbak). A populációban 7-féle 
haplocsoport megfigyelhető. Közülük az indiai eredetű H1a aránya igen magas, a tiszavasvári 
romák több mint fele (58,6%) tartozik ide. A többi 6 haplocsoport ennél jóval alacsonyabb 
gyakorisággal (I1 – 10,3%, J2a2 – 10,3%, E1b1b1a – 6,9%, J2* - 6,9%, G2a – 3,4% és R1b1 
– 3,4%) fordul elő (8. ábra). Említést érdemel, hogy a Közép- és Kelet-Európában elterjedt 
R1a1 haplocsoport ebben a populációban nem megfigyelhető. 
 















5.1.4. A tokaji roma populáció haplotípus és haplocsoport eredményei 
 
A tokaji oláh roma populációból 39, nem rokon férfit vizsgáltam. A 39 férfi között 27 
különböző haplotípus találtható a leggyakoribb haplotípus 8-szor fordul elő. A populációban 
megfigyelhető haplotípus illetve haplocsoport diverzitás 0,91498 és 0,85223. Összesen 9
haplocsoport fordul elő, leggyakoribb a közel-keleti eredetű J2a2 (23,1%), ezt követi az indiai 
eredetű H1a (21,1%) valamint a Közép- illetve Kelet-Európában gyakori R1a1 (20,5%). A 
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tokaji oláh roma populációban előfordul még az E1b1b1a (15,4%), R1b1 (7,7%), G2a (2,6%), 
I1 (2,6%), I2b (2,6%) és J2* (2,6%) haplocsoport is (9. ábra).  
 






















5.1.5. A taktaközi romungro populáció haplotípus és haplocsoport eredményei 
 
A Taktaközből 19, nem rokon romungro férfi Y-STR haplotipizálását és Y-SNP 
haplocsoportba sorolását végeztem el. A 19 haplotípusból 15 egyedi (78,9%), két-két 
haplotípus pedig kétszer fordul elő. A haplotípus illetve haplocsoport diverzitási érték 
0,98830 és 0,92398. A 19 Y-kromoszóma 10 különböző haplocsoportba tartozik. 
Leggyakoribb az európai eredetű I2a (21,1%), amit nem az indiai eredetű a H1a (10,5%), 
hanem a közel-keleti eredetű J2a2 (15,8%) haplocsoport követ. Az E1b1b1a, I1 és 
R1b1haplocsoportok 10,5%-os gyakorisággal megfigyelhető, a többi haplocsoport 




























5.1.6. A szlovákiai roma populáció haplotípus és haplocsoport eredményei 
 
Három kelet-szlovákiai település izolált, roma közösségeiből 62, nem rokon romungro férfi 
mintáinak Y-SNP haplocsoport meghatározását végeztem el. A minták Y-STR 
haplotipizálását Dr. Nagy Melinda végezte 2003-ban (Nagy és mtsai, 2007). Az egyedi 
haplotípusok aránya a populációban alacsony, mindössze 29,0% (12 egyedi haplotípus). A 
populációban megfigyelhető haplotípus illetve haplocsoport diverzitás 0,93601 és 0,83406. A 
62 mintát összesen 8 haplocsoportba lehet besorolni, melyek közül leggyakoribb az Indiában 
is gyakori H1a (30,6%), a legtöbbször (összesen 12-szer) előforduló haplotípus is ebbe a 
haplocsoportba tartozik. A H1a-t sorrendben a közel-keleti eredetű J2a2 (17,7%), J2* (16,1%) 
illetve E1b1b1a (12,9%) haplocsoportok követik. Az Európában gyakori I1, I2a, R1a1 és 


























5.1.7. A malajziai indiai populáció haplotípus és haplocsoport eredményei 
 
A roma populációkkal való összehasonlítás céljából egy indiai populáció vizsgálatát is 
kiviteleztem. 301, nem rokon malajziai indiai férfi Y-SNP haplocsoportba sorolását végeztem 
el. Az Y-STR haplotipizálás Malajziában történt (Chang és mtsai, 2007). A mintákat Y-SNP 
tipizálásra Dr. Yuet Meng Chang bocsátotta rendelkezésünkre. Az Y-STR haplotípusok 84%-
a (253 különböző haplotípus) egyedi, a leggyakoribb haplotípus 6-szor figyelhető meg a 
populációban. A haplotípus illetve haplocsoport diverzitási érték 0,99898 és 0,86848. A 301 
Y-kromoszóma 21 különböző haplocsoportba tartozik. Leggyakoribb az indiai eredetű H1a 
(18,9%) illetve az Indiában is gyakori R1a1 (18,6%), a jellegzetesen Ázsiában előforduló L 
(17,9%) és F (13,3%) valamint a szintén Indiában gyakori R2 (8,6%). Az összes többi – 















































5.2. A magyar Y-kromoszómális haplocsoport adatok összehasonlítása európai populációs 
adatokkal 
 
Magyar haplocsoport gyakorisági adataimat 23 európai (köztük egy magyar) populáció 
adataival hasonlítottam össze. Azt vizsgáltam, hogy a magyar populáció genetikailag milyen 
viszonyban van a finnugor nyelvet beszélő európai- illetve szomszédos populációkkal, 
melyekkel a Kárpát-medencében történő letelepedés óta keveredhetett (Völgyi és mtsai, 2009). 
 
5.2.1. Genetikai távolságok 
 
Az AMOVA analízist Arlequin 2.0 szoftverrel végeztem (Schneider és mtsai, 2000), 24 
populációra nézve számítottam ki a páronkénti genetikai távolságot a 
haplocsoportgyakoriságok alapján. Nehézséget okozott, hogy a különböző publikációk eltérő 
marker készleteket használtak, valamint az, hogy a régebbi publikációkban a vizsgált 
markerek száma alacsony volt. Az összehasonlíthatóság érdekében a haplocsoportokat 11 
nagyobb csoportba vontam össze (A, Y(xA,C,D,E,F1,J,K), D, E(xE3a), E3a, J, 
K(xL,N,O1,O3c,P), N(xN3), N3, P(xR1a) és R1a1). Az összehasonlításhoz az általunk 
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vizsgált magyar férfiak adatain kívül magyar, szlovák, román, jugoszláv, szlovén, cseh, 
magyar, lengyel, olasz, német, francia, belga, spanyol, görög, bulgár, török, lapp, norvég, dán, 
finn, észt, orosz, ukrán és cseremisz (mari) populációk adatait (Rosser és mtsai, 2000) 
használtam fel (F11. táblázat). Magyar populációs mintáimhoz a genetikai közelség leginkább 
a bulgár (0,00193), norvég (0,00344), szlovén (0,00867), magyar (0,00977), román (0,01097) 
és jugoszláv (0,01688) populációs adatok vonatkozásában figyelhető meg, a legtávolabbiak a 
finn (0,24011), spanyol (0,20762), belga (0,15216) valamint észt (0,11976) populációs adatok. 
 
5.2.2. Filogenetikai fa 
 
Az Fst genetikai távolságokat filogenetikai fa formájában ábrázoltam (F3. ábra). A magyar 
populáció a balkáni populációkkal együtt a kelet-európai populációk klaszterébe tartozik. A 
nyugat-európai populációk (spanyol, belga, francia, német, dán és olasz) valamint a finn, észt, 
cseremisz (mari) és néhány szláv (lengyel, szlovák és orosz) populáció szintén külön klasztert 
alkotnak. Az általunk vizsgált, valamint a publikált magyar populációs minták (Rosser és 
munkatársai, 2000) a filogenetikai fán egymástól távol helyezkednek el. 
 
5.3. A roma populációk összehasonlító elemzése Y-kromoszómális haplotípus és 
haplocsoport adatok alapján 
 
Vizsgálataim során 256 roma mintát (107 magyarországi, 29 tiszavasvári oláh, 19 taktaközi 
romungro, 39 tokaji oláh, 62 szlovák romungro) tipizáltam 12 Y-STR és 51 Y-SNP lókuszon. 
Az összehasonlításhoz referenciaként saját magyar (230) és malajziai-indiai (301) populációs 
adatatokat is felhasználtam ( Chang és mtsai, 2007; Völgyi és mtsai, 2009). 
 
5.3.1. Fst genetikai távolságok 
 
Az AMOVA analízist Arlequin 2.0 szoftverrel végeztem (Schneider és mtsai, 2000), a 
haplocsoport gyakoriságok alapján 41 populációs adatra nézve számítottam ki a páronkénti 
genetikai távolságot. Mivel a különböző publikációk különböző marker készletet használtak, 
valamint a régebbi publikációkban a vizsgált markerek száma alacsony volt, az 
összehasonlíthatóság érdekében a haplocsoportokat 12 nagyobb csoportba (YxC-T, C, DE, 
F(xH,J2,K-T), H, J2, K(xL,O,P-R), L, O, P(xR1a1,R2), R1a1 és R2) vontam össze. Az 
összehasonlításhoz irodalmi adatokat használtam fel (Cinnioğlu és mtsai, 2004; Cordaux és 
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mtsai, 2004; Firasat és mtsai, 2007;. Kivisild és mtsai, 2003; Klarić és mtsai, 2009; Peričic és 
mtsai, 2005a; Ramana és mtsai, 2001; Sengupta és mtsai, 2006; Sharma és mtsai, 2009; 
Thanseem és mtsai, 2006; Wells és mtsai, 2001) Az eredményeket az F12. táblázat 
tartalmazza.  
A magyar referencia populációs adattól legkisebb távolságra a horvát (-0,01696), 
legnagyobbra az indiai tibeto-burmai törzs (0,43346) adatai vannak (Peričic és mtsai, 2005a; 
Sengupta és mtsai, 2006). 
A magyar „kevert” roma populációs mintához a tokaji oláh roma (0,00445) és a taktaközi 
romungró (0,00185) populációk adatai állnak a legközelebb, míg legtávolabb a tibeto-burmai 
törzs (0,49553) és a felső kasztbeli nyugat-bengáli brámin (0,43871) populációs adatok 
mutatkoznak (Sengupta és mtsai, 2006; Sharma és mtsai, 2009). 
A kelet-szlovákiai roma (romungro) populációs mintától legkisebb genetikai távolságra 
szintén a tokaji oláh roma (0,02346) és a taktaközi romungro (0,01349) populációs minták, 
legnagyobb genetikai távolságra a tibeto-burmai (0,57983) törzs illetve a felsőkaszbeli bihari 
(0,47930) és nyugat-bengáli bráminok (0,54256) adatai állnak (Sengupta és mtsai, 2006; 
Sharma és mtsai, 2009). 
A taktaközi romungro populációs mintától legkisebb genetikai távolságra az anatóliai 
(0,00056), horvát (0,00021), makedón (-0,00287), görög (0,00043), magyar „kevert” roma 
(0,00185), tokaji oláh roma (-0,00402), szlovák romungro roma (0,01349) és ibériai roma 
(0,02705) populációs minták állnak (Cinnioğlu és mtsai, 2004; Firasat és mtsai, 2007; 
Gusmão és mtsai, 2008; Peričic és mtsai, 2005a), míg a legnagyobb genetikai távolság a felső 
kasztbeli bihari (0,44191) és nyugat-bengáli brámin (0,53959) adatok vonatkozásában 
állapítható meg (Sharma és mtsai, 2009). 
A tiszavasvári oláh roma populációs mintához genetikailag legközelebb a muraközi beás roma 
(0,01099) és az indiai koya (0,01704) törzs adatai, legtávolabbra a bagata (0,44537), poroja 
(0,50344), tibeto-burmai (0,69644) törzsek, a felső kasztbeli nyugat-bengáli brámin (0,67478), 
a koreai (0,49398) és a brit populációk (0,53460) adatai esnek (Kivisild és mtsai, 2003, Klarić 
és mtsai, 2009; Ramana és mtsai, 2001; Sengupta és mtsai, 2006; Sharma és mtsai, 2009; 
Wells és mtsai, 2001). 
A tokaji oláh roma populációs mintától a makedón (0,03174), görög (0,00728), magyar 
„kevert” roma (0,00445), takta-közi romungro (-0,00402) és szlovák romungro roma 
(0,02346) populációs adatok vannak a legkisebb genetikai távolságra (Firasat és mtsai, 2007; 
Peričic és mtsai, 2005a;), míg a legnagyobb genetikai távolságot (0,52541) a tibeto-burmai 
populációs adat adja (Sengupta és mtsai, 2006). 
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A referenciaként alkalmazott malajziai indiai populációs mintához genetikailag az indiai víz-
brámin populációs adat (0,02499) áll legközelebb, míg legtávolabbra a nyugat-bengáli brámin 
(0,29491) populációs adat esik (Ramana és mtsai, 2001; Sharma és mtsai, 2009). 
A populációk közötti különbségek nagyobb (89,3%) része 99%-os konfidencia intervallum 
mellett (p=0,01) szignifikánsnak bizonyul (F12. táblázat). 
Az általam vizsgált 5 roma és 2 referencia (magyar és malajziai indiai) populációs minta 
között a genetikai távolságot 33 haplocsoport alapján számítottam (F13. táblázat). 
 
5.3.2. Multidimensional scaling   
 
Az általam vizsgált 5 roma és 2 referencia populációs minták genetikai távolságait (F13. 
táblázat) MDS formájában is ábrázoltam (13. ábra).  
 
13. ábra A vizsgált populációs minták közötti Fst genetikai távolságok 
Multidimensional Scaling (MDS) ábrázolása (Hu: magyar, HuRo: magyar 
„kevert” roma, TiRo: tiszavasvári oláh roma, ToRo: tokaji oláh roma, TaRo: 
taktaközi romungro, SloRo: szlovák romungro roma, MaIn: malajziai indiai 
 
 
Három roma populációs minta (tokaji, magyar és szlovák) esik egy csoportba, míg a magyar 
referencia és az indiai populációs adatok jól elkülönülnek ettől a három ponttól. A taktaközi 
romungro populációs minta az egy klaszterben lévő három roma és a magyar populációs adat 
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közé esik, míg a tiszavasvári roma populációs minta kívülállónak tűnik.A könnyebb 
értékelhetőség érdekében a 41 populációs adat páronkénti genetikai távolságaiból (F12. 
táblázat) MDS ábrát készítettem (F4. ábra). Az indiai felső kasztok a magyar referencia és a 
horvát populációs mintákkal együtt egy, láthatóan kompakt csoportot alkotnak. Az indiai 
törzsi csoportok és alsó kasztok adatai nagyobb területen helyezkednek el, de egyértelműen 
elkülönülnek a felső kasztok és európai populációk adatainak klaszterétől. A roma populációs 
minták közös klaszterben helyezkednek el az alsó kasztok és törzsek adatainak csoportján 
belül, de a balkáni és anatóliai populációs mintákhoz közelebb. A malajziai indiai populációs 
minta a felső kasztok klasztere és a törzsi csoportok adatai között található meg. 
 
5.3.3. Rst genetikai távolságok 
 
Haplotípusgyakoriságok (7 Y-STR lókusz: DYS19, DYS389I, DYS389II, DYS390, DYS391, 
DYS92, DYS393) alapján AMOVA analízist végeztem Arlequin 2.0 szoftverrel (Schneider és 
mtsai, 2000). A páronkénti genetikai távolságokat 14 populációs mintára nézve számítottam 
ki (F14. táblázat): baranyai roma (Füredi és mtsai, 1999), bulgár roma (Zaharova és mtsai, 
2001), debreceni roma (Füredi és mtsai, 2004), ibériai roma (Gusmão és mtsai, 2008), litván 
roma (Gresham és mtsai, 2001), macedón roma (Peričic és mtsai, 2005b), magyar roma, 
malajziai indiai (Chang és mtsai, 2007), spanyol roma (Gresham és mtsai, 2001), 2 szlovákiai 
roma (Nagy és mtsai, 2007, Petrejcikova és mtsai, 2010), taktaközi romugro roma, 
tiszavasvári oláh roma és tokaji oláh roma.  
A magyarországi roma populációs mintákhoz legközelebb más magyarországi roma 
populációs minták állnak (-0,00358, -0,00712, -0,00455, -0,00712, -0,00455), kivéve a 
tiszavasvári oláh romákat, akikhez a bulgár roma populáció (0,01263) áll a legközelebb. A két 
szlovákiai roma populációs mintától kölcsönösen a másik szlovák-roma populációs minta (-
0,00183) van a legkisebb Rst távolságra. A macedón és spanyol roma populációs adatokhoz a 
litván roma (0,05365, 0,0047), a litván és ibériai roma populációs adatokhoz a spanyol roma 
(0,00470, 0,01234), míg a bulgár roma populációs adatokhoz a „kevert” magyar roma (-
0,00126) populációs adat áll a legközelebb. A malajziai indiai populációs mintától pedig a 
taktaközi oláh roma populációs minta van legkisebb genetikai távolságra (0,00699). A 
tiszavasvári oláh roma populációs mintát leszámítva a magyarországi roma populációs 
adatoktól, illetve az egyik szlovákiai roma, a bulgár roma és a malajziai indiai populációs 
adatoktól a macedón roma populációs minta van a legnagyobb genetikai távolságra (0,20515, 
0,16622, 0,13346, 0,25121, 0,17873, 0,11185, 0,12102, 0,10254). A tiszavasvári roma 
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populációs mintától a szintén magyarországi baranyai roma populációs minta áll a legtávolabb 
(0,11804). A másik szlovákiai roma és a litvániai, spanyol és ibériai roma populációs 
adatoktól a taktaközi roma populációs minta kerül a legtávolabb (0,11303, 0,20597, 0,11553, 
0,12120). A macedón roma populáció adataitól legnagyobb genetikai távolságra a 
magyarországi baranyai roma populációs minta áll (0,20515). 
 
5.3.4. Filogeográfiai analízis 
 
A filogeográfiai analízis (14. ábra) keretében a földrajzi távolságok függvényében ábrázoltam 
az 5.3.3. pontban részletezett Rst távolságokat (F14. táblázat). Ez az ábrázolás is azt mutatja, 
hogy a roma populációs minták egy része (pl. taktaközi romungro, baranyai roma, tokaji 
roma, debreceni roma) genetikailag közelebb áll a tőlük földrajzilag távol elhelyezkedő 
malajziai indiai populációs mintához, mint a földrajzilag közelebb eső roma populációs 
minták egy részéhez. 
 






5.3.5. Median Joining Network 
 
Az azonos haplocsoportba tartozó Y-kromoszómák közötti kapcsolatot MJ hálózat 
formájában ábrázoltam. A MJ hálózatokat 10 Y-STR (DYS19, DYS389I, DYS389II, 
DYS390, DYS391, DYS392, DYS393, DYS437, DYS438, DYS439) lókuszra vonatkozó 
haplotípusok alapján készítettem el a roma populációkban megtalálható gyakori 
haplocsoportokra. A DYS385 lókuszra vonatkozó adatokat - mivel ez a lókusz duplikálódott - 
nem használhattam fel a MJ hálózatok készítéséhez. A körök mérete arányos az adott 
haplotípust hordozó Y-kromoszómák (férfiak) számával, míg a vonalak hossza az egyes 
haplotípusokat elválasztó mutációs lépések számával. Az egyes populációkat a következő 
színekkel jelöltem: magyar-piros ●, magyar „kevert” roma - sötétkék ●, tiszavasvári oláh 
roma - narancssárga ●, tokaji oláh roma - sárga ●, taktaközi romungro roma - lila ●, 




Az ISZKI BOI DNS laboratóriumában vizsgált malajziai indiai, 5 roma és az ibériai roma 
(Gusmão és mtsai, 2008) populációs minták H1a-M82 haplocsoportba tartozó 169 Y-
kromoszómájának (10 Y-STR lókusz) haplotípusa alapján MJ hálózatot készítettem (15/A. 
ábra). Az elkülöníthető központi haplotípusba 94 db (55,6 %) H1a-M82 Y-kromoszóma 
tartozik. A csak a roma populációs mintákban fellehető H1a-M82 Y-kromoszómákat 
ábrázolva (15/B ábra) csillag-szerű elrendezést kaptam, ahol a vizsgált személyek jelentős 
része szintén egy elkülöníthető, központi haplotípusba tartozik. Ez a központi haplotípus 79 
személyt tartalmaz, azaz a vizsgált H1a-M82 Y-kromoszómák 78%-át, a többi haplotípust egy 
vagy két mutációs lépés választja el a központi haplotípustól. 
Kiszámítottam a malajziai indiai populációs mintában a felhalmozódott STR variancia alapján 
a H1a-M82 haplocsoport korát (TMRCA=Time to Most Recent Common Ancestor), ami 
8707 ± 1760 évnek adódott (6947 – 10476 év, 95% konfidencia intervallum mellett), ha 
feltételezzük, hogy az alapító a központi haplotípus volt (15/A ábra). Ugyanebben a 






15. ábra H1a-M82 Y-kromoszómák MJ hálózata 
 
 
5.3.5.2. J2a2-M67 és J2*-M172 haplocsoportok 
 
A J2a2-M67 haplocsoport az összes vizsgált roma populációban jelen van (65 db), ezek közül 
32 (49%) tartozik egy közös klaszterbe (16. ábra).  
 




A 7 populációból mindössze 4-ben jelen lévő J2*-M172 haplocsoportot 37 db Y-kromoszóma 
reprezentálja. Az ezeket tartalmazó tartalmazó median joining hálózat jóval kevésbé mutat 
diverz képet a J2a2-M67 haplocsoportnál, ugyanis a roma populációk Y-kromoszómáit a 
A B 
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közeli rokon haplotípusok klasztere reprezentálja (17. ábra). A klasztert 1 központi haplotípus 
és 2, tőle egy mutációs lépésre található haplotípus alkotja. 
 




5.3.5.3. E1b1b1a- M78 
 
Az E1b1b1a-M78 haplocsoportba 37 általunk vizsgált és 1 ibériai roma (Gusmão és mtsai, 
2008) Y-kromoszóma tartozik. A haplocsoport a magyar referencia populációs minták között 
is előfordul, viszont hiányzott a malajziai indiai populációs mintából.  
 




A hálózatban (18. ábra) 2 nagyobb csomópont látható (az általunk vizsgált romák közül 
összesen 8-8 férfi), melyeket 1 mutációs lépés választ el egymástól, a többi haplotípus a 
hálózatban elszórva található. 
 
5.3.5.4. I1-M253 és I2a-P37.2 haplocsoport 
 
Az 5 vizsgált és az ibériai roma (Gusmão és mtsai, 2008) populációs mintából 34 személy 
tartozott I1-M253 haplocsoportba. A MJ hálózat 1 központi haplotípusból (21 személy) és 3, 
a központtól 1, illetve 2 mutációs lépéssel eltérő haplotípusból áll (19. ábra). A központi 
haplotípus jelen van mind az 5 vizsgált illetve az ibériai roma csoportban is. Az ibériai roma 
haplotípusok nagy része a központtól két molekuláris lépésnyire található. 
 




Az I2a-P37.2 haplocsoport nem fordul elő az összes (6) roma mintacsoportban, csak a 
tiszavasvári, taktaközi, szlovák és ibériai romáknál található meg, összesen 12 haplotípus 
reprezentálja. A MJ hálózat (20. ábra) topológiája az előzőekhez képest eltérő és komplex, 
csak 1 olyan haplotípus van, amin két személy (taktaközi roma és tiszavasvári roma) is 
osztozik, a többi egyedi, a hálózaton belül elszórt. Összehasonlítás céljából a MJ hálózatban a 
roma populácók I2a-P37.2 Y-kromoszómái mellett a magyar referencia adatokat is 
ábrázoltam (21. ábra). Látható, hogy a magyar populációs mintában az I2a-P37.2 





20. ábra Roma I2a-P37.2 Y-kromoszómák MJ hálózata 
 
 
21. ábra Magyar és roma I2a-P37.2 Y-kromoszómák MJ hálózata 
 
 
5.3.5.5. R1a1-M198 és R1b1-P25 haplocsoport 
 
Az R1a haplocsoport különösen nagy területen, Dél-Ázsiától Közép-Európáig és 
Skandináviáig gyakori (Underhill és mtsai, 2010). A magyar- és a malajziai indiai 
mintacsoportban is ez a leggyakoribb haplocsoport (6. ábra, 12. ábra). Az R1a1-M198 
haplocsoport MJ hálózatát (22 ábra) az általam vizsgált 4 roma csoportban 29 haplotípus 
reprezentálja, a tiszavasvári romákban azonban nincs jelen ez a haplocsoport. A leggyakoribb 
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haplotípus összesen 7-szer fordul elő 3 roma populációs mintában, és hiányzik az ibériai és a 
balkáni romákból is (Gresham és mtsai, 2001; Gusmão és mtsai, 2008). A magyar- és az 
indiai populációs mintákban ez a haplocsoport diverzebb hálózatot képez (23. ábra), mint a 
roma mintacsoportokban. 
 




A roma mintacsoportok R1b1-P25 MJ hálózata (24. ábra) 16 haplotípust tartalmaz az általam 
vizsgált roma adatokból és 35-öt az ibériai romákból (Gusmão és mtsai, 2008). A hálózat 
felépítése az előző haplocsoportokétól eltérő. Két kis klaszter figyelhető meg, az egyik 
magyarországi roma, a másik ibériai roma haplotípusokat tartalmaz, a többi – különböző roma 
mintacsoportokhoz tartozó – haplotípus a hálózaton belül elszórtan helyezkedik el. A 2 kis 
klaszteren kívül nincs olyan haplotípus, ami több populációban fordult volna elő. 
Az R1b1-P25 alcsoport jelen van minden vizsgált roma és a magyar mintacsoportban is, a 
malajziai indiai csoportban viszont egyáltalán nem fordul elő (25. ábra). A hálózatból jól 
látszik, hogy ez a haplocsoport a magyar referencia és az ibériai roma mintákban a vizsgált 
roma populációs mintákhoz képest jóval nagyobb változatosságot mutat, továbbá az általunk 
vizsgált magyar és roma minták illetve az ibériai roma minták R1b1-P25 haplotípusai között 


















5.3.5.6. Egyéb haplocsoportok 
 
Megállapítható, hogy a C3-M217, G*-M201, I*-M170, I2b-M223, N1c-Tat, R2-M124 és P*-
M45 haplocsoportok a roma mintacsoportokban alacsony gyakorisággal figyelhetők meg, 
illetve a C3-M217, N1c-Tat, R2-M124 és P*-M45 haplocsoportok Európában jellemzően nem 
fordulnak elő. 
A malajziai indiai mintákban F*-M89, L-M11 és R2-M124 haplocsoportok gyakorisága 
magas (12. ábra), Az F*-M89 és L-M11 haplocsoportok sem a magyar, sem a roma 
mintacsoportban nem fordulnak elő, ugyanakkor elterjedtnek számítanak Dél-Ázsiában.  
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6. ÚJ MEGÁLLAPÍTÁSOK ÉS KÖVETKEZTETÉSEK 
 
A doktori értekezésemben ismertetett 4 X-STR lókusz (DXS10074, DXS10101, DXS10134, 
DXS10135) populációs felmérését elsőként végeztem el Magyarországon, kibővítve ezzel a 
már korábban létrehozott 4 X-STR lókuszt tartalmazó adatbázist, így hozzájárultam (pl. 
hiányos) apasági ügyek igazságügyi szakértői gyakorlatban történő megoldásához. 
Elvégeztem 1 magyar- és 4 roma populációs mintacsoport felmérését 11 Y-STR lókuszra, az 
adatok a nemzetközi YHRD adatbázisba is bekerültek. 
Hazánkban elsőként elvégeztem 1 magyar, 5 roma és 1 malajziai indiai populációs 
mintacsoport felmérését 51 Y-SNP lókuszra, hozzájárulva ezzel többek között a genetikai 
eredet kutatásához. Az adatokat szintén a nemzetközi YHRD adatbázishoz továbbítottam. 
 
6.1. Az X-kromoszómális lókuszok 
 
6.1.1. Allélgyakoriságok a magyar populációban 
 
185 nő és 219 férfi vizsgálatával felállítottam egy magyar populációs allélgyakorisági 
adatbázist a DXS10074, DXS10101, DXS10134 és DXS10135 lókuszokra vonatkozásában, 
ezzel a korábban 4 lókuszra vonatkozó X-STR adatbázist kibővítettem. 
Férfiak vizsgálatával létrehoztam egy 4, szorosan kapcsolt lókusz-párra vonatkozó 
haplotípusgyakorisági adatbázist. Az adatbázis 2011-ben további 4 X-STR lokusszal bővült 
(Horváth és mtsai, 2012). 
 
6.1.2. Ritka és mikrovariáns STR allélok szekvencia analízise 
 
A genotipizálások során detektált 13 (DXS10074: 1 db, DXS10135: 4 db, DXS10101: 3 db, 
DXS10134: 5 db) ritka illetve mikrovariáns allél szekvencia adataival (2. táblázat) a GenBank 
adatbázist kibővítettem. 
 
6.1.3. Populációgenetikai alapértékek 
 
A férfiak és nők allélgyakoriságai között G teszttel nem mutatható ki szignifikáns különbség, 
így az allélgyakorisági adatok összevonhatók (F2/a. táblázat).  
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A populációstatisztikai elemzés szerint a Hardy-Weinberg egyensúly a lókuszok mindegyikén 
fennáll (1. táblázat), amit a megfigyelt (0,8485-0,9273) és várható (0,8487-0,9419) 
heterozigócia értékek esetén tapasztalt nem jelentős különbség is alátámaszt. A polimorfizmus 
információ tartalom (PIC) értéke 0,8250-0,9325 (átlagosan 0,8778), ami elfogadható szintet 
jelent. 
A 4 X-kromoszómális lókuszra kalkulált, az igazságügyi genetikai felhasználhatóság 
szempontjából fontos megkülönböztető erő (PD) és megegyezési valószínűség (PM) férfiak 
illetve nők esetében eltérő, – az egyes lókuszokra vonatkozó PDffi 0,8436-0,9362 illetve PDnő 
0,9569-0,9922 – ugyanakkor mindkét esetben elfogadható mértékű. A 12 lókuszra vonatkozó 
összesített megkülönböztető erő a férfiak és a nők esetében is >0,99999999, ami azt jelenti, 
hogy elméletileg 100 milliónál is több nőt illetve férfit kellene megvizsgálni ahhoz, hogy 
találjunk 2 olyan, a népességből véletlenszerűen kiválasztott személyt, akinek genotípusa a 12 
X-STR lókuszra nézve megegyezik. 
A MECKishida (lókuszonként 0,8250-0,9325) és MECKrüger (lókuszonként 0,6888-0,8715) 
értékek szintén elfogadható tartományban mozognak, a kombinált, 12 lókuszra (Horváth és 
mtsai, 2012; Zalán és mtsai, 2007) vonatkozó értékek (MECKishida >0,99999999; MECKrüger 
0,99999876) az eseti gyakorlathoz megfelelnek. 
 
6.1.4. Összehasonlítás külföldi populációs adatokkal 
 
Allélgyakorisági adatokkal történő összehasonlítás alapján mind a 4 lókusz esetében 
szignifikáns eltérés van a magyar és a nem európai populációk adatai között. Különböző, 
európai populációs mintákkal való összehasonlítást végezve az egyes lókuszok eltérése 
különböző, a lengyel mintacsoport azonban szignifikánsan egyik lókusz tekintetében sem tér 
el a magyartól. 
6.1.5. Esetbemutatás 
 
Az X-kromoszómális STR lókuszok vizsgálatának célja az igazságügyi szakértői 
gyakorlatban történő alkalmazás, amit a konkrét apaság megállapítási eset bemutatásával 
igazolok. A 8 X-STR lókuszra elvégzett analízis során nem fordultak elő kizáró 
allélkombinációk, a biológiai apaság a haplotípusgyakoriságok alapján 99,999728%-ban 
valószínűsíthető, azaz „gyakorlatilag bizonyított” véleményezési kategóriával támasztja alá 
azt a hipotézist, hogy a felperes lánygyermek és a 2 törvényes lánygyermek azonos apától 
származik. 
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Habár önmagában egyik lókusz sem alkalmas arra, hogy segítségével hiányos apasági ügyeket 
lehessen megoldani, de együttesen a 12 X-kromoszómális STR lókusz – Mentype Argus X-12 
kit – az igazságügyi genetikai felhasználásra a szakértői gyakorlatban megfelelő eszköz. 
 
6.2. A magyar Y-kromoszómális haplocsoport adatok összehasonlítása európai populációs 
adatokkal 
 
Kiindulási feltételezésem szerint a genetikai távolság tekintetében a magyar populáció 
egyrészt a szomszédos országok populációihoz (keveredés lehetősége) illetve a finnugor 
nyelvcsaládba tartozó nyelveket beszélő populácókhoz áll közelebb, míg a földrajzilag távol 
található, nem finnugor nyelveket beszélő populációktól genetikailag távol fog kerülni. 
 
6.2.1. Genetikai távolságok 
 
Az összehasonlításban szereplő 23 vizsgált mintacsoportból (Rosser és munkatársai, 2000) az 
általam vizsgált magyar populációs mintához genetikailag leginkább közel a referált magyar 
illetve környező (szlovén, román, jugoszláv és bulgár) valamint norvég populációs minták 
állnak. A környező populációktól való csekély genetikai távolság várakozásaimnak megfelelt, 
és azt a magyar populáció elmúlt évszázadok során végbement, környező népekkel történő 
keveredése okozhatja. 
A magyar mintacsoporttól genetikailag legtávolabb a finn, spanyol, belga és észt populációs 
minták esnek. A belga és spanyol adatok esetében a nagy genetikai távolságot a földrajzi 
távolság indokolja. A finn és észt populációk esetében eredményeim – mivel ezek a 
populációk a magyar populációval együtt a finnugor nyelvcsaládba tartoznak – a várt, 
genetikai közelség ellenére, az irodalmi adatokkal összhangban (Brandstätter és mtsai, 2007; 
Semino és mtsai, 2000;) nagy genetikai távolságot reprezentálnak. 
 
6.2.2. Filogenetikai fa 
 
A genetikai távolságok alapján készített, filogenetikai fán elkülöníthető klaszterek jól tükrözik 
a populációk földrajzi és történelmi viszonyait. A kelet- és nyugat-európai populációs 
mintacsoportok külön klasztert alkotnak. A magyar mintacsoport a nyelvileg nem rokon 
szomszédos országok népeivel egy klaszterbe tartozik, amit a keveredés jól magyaráz. A 
nyelvrokonság alapján feltételezhető lenne, hogy a magyar mintacsoport genetikailag is egy 
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klaszterbe tartozik a többi, finnugor nyelvet beszélő mintacsoportokkal. A filogenetikai fa 
viszont azt ábrázolja, hogy a finnugor nyelvet beszélő populációk a magyar populáció 
kivételével külön klaszterbe tartoznak – ami a genetikai távolságok tükrében várható is – ez 
azonban ellentmond a nyelvészeti tanulmányok eredményének (Kiss, 2002). A magyar 
populáció rokonsági viszonyainak és eredetének tisztázása napjainkig nyitott kérdés. 
 
 6.3. A roma populációk összehasonlító elemzése Y-kromoszómális haplotípus és 
haplocsoport adatok alapján 
 
A roma populációs mintacsoportok vizsgálatának célja a nem-roma populációkkal való 
kapcsolatok felmérése, valamint az Indiában élő illetve más, korábban tanulmányozott, 
európai roma populációs adatokkal történő összehasonlítás volt.  
A vizsgálathoz evolúció szempontjából stabil, bináris markereket (Y-SNP lókuszok) 
használtam, kombinálva az Y-kromoszómák haplocsoport meghatározását a haplocsoporton 
belüli STR-variancia analízisével. 
Az egyes haplocsoportok gyakorisága igen jellegzetes földrajzi megoszlást mutat, a romákban 
megtalálható haplocsoportok 4 fő területhez – indiai (H1a-M82), közel-keleti/nyugat-ázsiai 
(J2a2-M67, J2*-M172 és E1b1b1a-M78), európai (I1-M253, I2a-P37.2) és közép-
ázsiai/nyugat-eurázsiai (R1a1-M198 és R1b1-P25) – köthetők. Ezen haplocsoportok jelenléte 
a roma mintacsoportokban Indiából a Kárpát-medencébe történő vándorlásuk feltételezett 
útvonalával illetve más populációkkal való keveredéssel magyarázható. 
 
6.3.1. Fst genetikai távolságok és Multidimensional Scaling 
 
A haplocsoport frekvenciák alapján számolt Fst és a haplotípusgyakorisgágok alapján számolt 
Rst távolságok egy része néhány populáció-pár esetében szignifikáns különbségeket jelez 
(F12. és F13. táblázat). A távolság mátrixokat MDS formátumban ábrázoltam, ahol is a roma 
és nem-roma populációs adatok egymástól egyértelműen elkülönülnek. 
A 7 mintacsoportot tartalmazó összehasonlításban a roma adatok egyértelműen elkülönülnek 
a magyar és a malajziai indiai populációs adatoktól. Az 5 roma mintacsoport közül 3 azonos 
klaszterbe esik, ezek között a genetikai távolság is kicsi, ami alátámasztja azt a lehetőséget, 
hogy a tokaji és szlovák-romák a nem túl régi múltban válhattak el egymástól. A 
magyarországi „kevert” roma populációs minta heterogenitása okozhatja a kis genetikai 
távolságot és az egybeesést a tokaji és szlovák-roma adatokkal. A taktaközi romungro csoport 
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az ábrán a magyar referencia és a 3 egy klasztert képező roma populáció között helyezkedik el, 
mindkettőtől kb. azonos távolságra. Ez alátámasztja azt a feltevést, hogy a romungro romák 
még jóval az oláh romák előtt érkeztek a Kárpát-medencébe, így több idő állt rendelkezésükre 
a magyarországi populációval való keveredésükre. A tiszavasvári oláh roma csoport teljesen 
elkülönült a többi 6 populációtól, amit genetikai sodródás is magyarázhat, akárcsak a 
populációra jellemző alacsony haplotípusdiverzitás. 
Szélesebb körű összehasonlításban a 41 populációs adatból minden, az MDS ábrán szereplő 
roma mintacsoport összekapcsolható a balkáni és anatóliai populációs mintákkal. Ez a 
megfigyelés egybevág a lehetőséggel, miszerint ezek a területek fontos földrajzi kapcsot 
képeztek a Közel-Kelet, Ázsia és Európa között a romák vándorlása során. A magyarországi 
referencia mintacsoport szorosabb kapcsolatot mutat az indiai felsőbb kasztokkal, mint a 
balkáni populációkkal, ami az R1a1-M198 magas gyakoriságával magyarázható mind a 
magyar mintacsoport, mind az indiai felső kasztok körében (Sharma és mtsai, 2009; Völgyi és 
mtsai, 2009). Ez alátámasztja azt a feltételezést, hogy az R1a1-M198 haplocsoport közös, 
közép-ázsiai ősökre vezethető vissza. A roma és indiai populációs csoportok közötti, 
meglehetősen alacsony genetikai távolság (Rst) szintén alátámasztja a feltételezett indiai 
eredetet. 
 
6.3.2. Rst genetikai távolságok és filogeográfiai analízis 
 
Az Y-kromoszómás STR haplotípusok alapján a 12 roma és a malajziai indiai 
mintacsoporoktra nézve kiszámítottam az Rst genetikai távolságokat (F14. táblázat), melyeket 
filogeográfiai analízis keretében a földrajzi távolságok függvényében ábrázoltam (14. ábra). A 
populációk közötti genetikai közelség egyaránt származhat a populációk közös eredetéből, 
illetve jelenkori keveredésből, amit a földrajzi közelség tesz lehetővé. A genetikai és a 
földrajzi távolság között lévő általános összefüggés alapján az egymástól kis földrajzi 
távolságra elhelyezkedő populáció-párokhoz kis genetikai távolság kellene, hogy tartozzon, 
míg a földrajzilag távolabb esőkhöz nagyobb. Ennek ellentmond a filogeográfiai analízis 
eredménye, ahol egyes roma mintacsoportok a földrajzilag távol eső malajziai indiai 
mintacsoporthoz genetikailag közelebb esnek, mint más roma populációkhoz, azaz a roma 
populációk egy része a nagy földrajzi távolság ellenére is közelebbi genetikai rokonságot 
mutat a malajziai indiai populációval, mint más roma mintacsoportokkal, ami nem mond 
ellent a roma populációk indiai eredetének. 
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Egyes roma populációpárok a földrajzi közelség ellenére genetikailag távol esnek egymástól 
(pl. taktaközi romungro – macedóniai roma, taktaközi romungro – litván roma, baranyai roma 
– macedóniai roma), ami genetikai sodródásnak és a roma populációk izoláltságának lehet 
következménye. 
A roma és nem-roma populációs minták között megfigyelhető genetikai távolságok tehát úgy 
értékelhetők, hogy közös eredetet, genetikai sodródást és génáramlást (geneflow) egyaránt 
tükröznek. Az utóbbi két folyamat növelhette a roma populációk közötti genetikai távolságot, 
míg a keveredés a roma és nem-roma populációk közötti genetikai távolságot csökkenthette. 
 
6.3.3. Median Joining Network 
6.3.3.1. Ősi indiai haplocsoportok 
 
Az indiai szubkontinens legkorábbi telepeseit tartják a mai törzsi csoportok őseinek 
(Majumder, 2001). Ezekre az őslakosokra többek között az F, H, C (kivéve M217) és O 
haplocsoportok a jellemzőek (Cordaux és mtsai, 2004). Leggyakoribb a H*-M69 haplocsoport, 
ez a törzsi csoportokban 30%-os, az alsóbb kasztokban pedig 25%-os gyakoriságú (Sengupta 
és mtsai, 2006; Thanseem és mtsai, 2006). Ez a vonal Dél-Ázsián kívül igen ritkán fordul elő, 
bár egy alcsoportja, a H1a-M82, feltűnően gyakori a roma népességben, ami alátámasztja a 
romák indiai eredetét. 
A H1a-M82 Y-kromoszómák MJ hálózatán jól látható, hogy az összes vizsgált roma 
mintacsoportban megfigyelhető egy közös Y-STR haplotípus (15/A és B./Ábra), ami a H1a-
M82 Y-kromoszómák több mint felét magában foglalja. Ez a klaszter egymással közeli 
rokonsági (leszármazási) viszonyban lévő Y-kromoszómák egy csoportját reprezentálja a 
roma populációkban, amiben minden egyes haplotípus valószínűleg egyazon központi 
haplotípus (közös indiai ős) leszármazottja, függetlenül a mostani földrajzi helyzetétől. A 
H1a-M82 haplocsoport alacsony gyakorisággal a magyarországi referencia mintacsoportban 
is előfordul (4,8%), ami annak következménye lehet, hogy a mintagyűjtés során a mintát adó 
személyeket etnikai hovatartozás alapján nem történt szelektálás, és a roma kisebbség 
ugyanakkor a magyar lakosság kb. 6-8%-át teszi ki (Kemény és mtsai, 2004). 
A maljziai indiai H1a-M82 kromoszómák STR varianciája alapján a haplocsoport kora 
(TMRCA) 8707 ± 1760 év, ami megfelel a H1a-M82 haplocsoport korára vonatkozó 
korábban publikált becsléseknek (Sengupta és mtsai, 2006). A H1a-M82 haplocsoportra 
vonatkozó, romákon belüli TMRCA (968 ± 336 év) körülbelül megegyezik a romák Indiából 
Európába való vándorlásának becsült idejével (Gresham és mtsai, 2001). 
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6.3.3.2. Közel-keleti/nyugat-ázsiai haplocsoportok indiai haplocsoportok 
 
A J2a2-M67 leszármazási vonal minden vizsgált roma és az ibériai roma népességben relatíve 
magas gyakoriságot ér el, a magyar mintacsoportban gyakorisága már alacsonyabb, és az 
indiai mintákból teljesen hiányzik. Ez felveti annak lehetőségét, hogy a romák a Kárpát-
medence felé a vándorúton más, nem indiai populációkkal is keveredhettek. Figyelembe véve, 
hogy a közös haplotípus a J2a2-M67 Y-kromoszómákkal az ibériai romákban is megtalálható 
(16. ábra), feltételezhető, hogy a J2a2-M67 kromoszómák – legalább részben – még azelőtt 
kerültek a romák génállományába, mielőtt azok a Balkánról szétvándoroltak volna a 15. 
században. 
Az E1b1b1a-M78 haplocsoport minden vizsgált roma és az ibériai roma (Gusmão és mtsai, 
2008) mintacsoportban, illetve a magyar referencia mintacsoportban is jelen van, de a 
malajziai indiai és egyéb – szinte minden – más indiai mintacsoportból hiányzik. A romákban 
megtalálható haplotípusok többsége (55%) két, egymástól egy mutációs lépés távolságra lévő 
klasztert képez a MJ hálózatban, jelezve, hogy ezek között közeli rokonság állhat fenn. Ezek 
az eredmények összhangban vannak azokkal a korábbi tanulmányokkal, melyek szerint az 
E1b1b1a-M78 Y-kromoszómák egy része a romák vándorlása során, valószínűleg a Balkánon 
épült be a roma génkészletbe (Gresham és mtsai, 2001; Gusmão és mtsai, 2008; Peričic és 
mtsai, 2005b). A haplocsoport tekintélyes gyakorisággal rendelkezik ezen a területen 
(Cruciani és mtsai, 2004), ami az eredményeimmel is összhangban van. 
 
6.3.3.3. Európában kialakult haplocsoportok 
 
Az európai eredetű I-M170 egyik alcsoportja, az I1-M253 aránylag magas gyakorisággal 
fordul elő a 6 összehasonlított roma mintacsoportban. Az ide tartozó férfiak 61,8%-a 1 közös, 
központi haplotípuson osztozik, ami szintén alátámasztja, hogy romákban ezek az Y-
kromoszómák közös eredettel rendelkeznek (19. ábra). Tekintetbe véve, hogy az I-M170 és 
alcsoportjai Európán kívül gyakorlatilag nem fordulnak elő, az I1-M253 haplocsoportba 
tartozó közeli rokon Y-kromoszómák csak az Európába érkezést követően, de még az 
Európán belüli szétvándorlás előtt – tehát még a Balkánon való tartózkodás ideje alatt – 
kerülhettek a roma népesség génkészletébe, annak ellenére, hogy az I1-M253 haplocsoport 
gyakorisága a Balkánon a nem roma populációkban alacsony. Ez a jelenség valószínűleg 
genetikai sodródásnak köszönhető. 
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Az, hogy az I2a-P37.2 haplocsoportba tartozó Y-kromoszómák mintázata elszórtan jelenik 
meg a MJ hálózatban (20. ábra), és az, hogy a haplocsoport csak 3 általunk vizsgált roma 
mintacsoportban található meg, felveti, hogy ezek a kromoszómák a gazdapopulációkkal 
különböző helyen és időben történt keveredés eredményeként kerülhettek be a roma 
génkészletbe. Ezt az is alátámasztja, hogy a magyarországi referencia mintacsoportban az I2a-
P37.2 Y-kromoszómák a roma mintákkal összehasonlítva sokkal diverzebb hálózatot 
képeznek (21. ábra). 
 
6.3.3.4. Közép-ázsiai/nyugat-eurázsiai haplocsoportok 
 
Az R1a1-M198 haplocsoport a tiszavasvári romákat kivéve minden vizsgált mintacsoportban 
előfordul, de az ibériai és a balkáni romákból hiányzik (Gresham és mtsai, 2001; Gusmão és 
mtsai, 2008). A roma mintacsoportokban központi R1a1-M198 haplotípus nincs, a MJ 
hálózatban az egyes haplotípusok elszórva helyezkednek el (22. ábra). Ha a magyar referencia 
és a malajziai indiai mintacsoportban jelen lévő R1a1-M198 Y-kromoszómákat is ábrázoljuk 
a MJ hálózatban (23. ábra), látható, hogy ezekben a populációs mintákban a haplocsoport 
változatossága nagyobb, mint a roma mintákban. Mivel nem minden roma mintacsoportban 
van jelen az R1a1-M198 haplocsoport, feltételezhető, hogy az általam vizsgált romák 
génkészletébe később, a romák Balkánról történt fragmentálódása után, a Kárpát-medencében 
élő populációkkal való keveredésük révén kerülhetett. A hálózat elemzése is ezt a lehetőséget 
támasztja alá, de az is elképzelhető, hogy az R1a1-M198 haplocsoport még Indiában került a 
romák génkészletébe, és genetikai sodródás eredményeként veszett el az egyes roma 
populációkból. 
Az R1b1-P25 haplocsoport megtalálható a magyarországi- és minden vizsgált roma 
mintacsoportban, de egyáltalán nem fordul elő a malajziai indiai mintákban. A MJ hálózat a 
vizsgált roma csoportokban nagyon diverz képet mutat (24. ábra), továbbá a magyar és a roma 
populációs minták között alig van átfedés (25. ábra), ami megalapozza azt a feltevést, hogy a 
roma populációkban ezek az Y-kromoszómák nem vezethetők vissza egyetlen közös ősre. 
Tekintettel az R1b1 haplocsoport előfordulására, ami leginkább Nyugat-Európában elterjedt, 
ugyanakkor Indiában szinte nincs is jelen (Sengupta és mtsai, 2006), valószínűsíthető, hogy 
az R1b1-P25 haplocsoportba tartozó Y-kromoszómák a romák génkészletébe különböző 
helyeken és különböző időpontokban történő populációs keveredések során épülhettek be. 
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6.3.3.5. Más haplocsoportok 
 
A vizsgált roma mintacsoportokban alacsony gyakorisággal Európában nem jellemző 
haplocsoportok (C3-M217, N1c-Tat, R2-M124 és P*-M45) is előfordulnak, és feltételezhető, 
hogy ezek a haplocsoportok még az Európába való megérkezésük előtt kerültek a 
génkészletükbe (Gusmão és mtsai, 2008). A malajziai indiai mintacsoportban gyakori a 
jellemzően dél-ázsiai előfordulású F*-M89, L-M11 és R2-M124. Az F (és parahaplocsoportja, 
az F*-M89) Indiában közös történetiséggel bír a H, R2 és L haplocsoportokkal (Sengupta és 
mtsai, 2006). Az R2-M124 alacsony frekvenciával megtalálható a romákban is, ami szintén 
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F2. ábra  Az Y-kromoszómális (Karafet és mtsai., 2008) és mitokondriális 










F3. ábra  24 populáció genetikai távolságai alapján készült gyökér nélküli filogenetikai 





F4. ábra  41 populációs adat Fst genetikai távolságainak MDS ábrázolása 
 
1 Albán, Koszovó (Peričic és mtsai, 2005a) 22 Macedón (Peričic és mtsai, 2005a) 
2 Anatóliai (Cinnioglu és mtsai, 2004) 23 Macedón roma (Peričic és mtsai, 2005a) 
3 Ausztro-ázsiai, törzs, kevert (Sengupta és mtsai, 
2006) 
24 Magyar populáció (jelen tanulmány) 
4 Bagata, törzs, Dél-India (Ramana és mtsai, 2001) 25 Magyar roma (jelen tanulmány) 
5 Bajasi, Baranja (Klarić és mtsai, 2009)  26 Maharashtra Brámin, felső kaszt, Nyugat-India 
(Sharma és mtsai, 2009) 
6 Bajasi, Medimurje (Klarić és mtsai, 2009) 27 Malajziai indiai (jelen tanulmány) 
7 Bihar Brámin, felső kaszt, Kelet-India (Sharma és 
mtsai, 2009) 
28 Naikpod, törzs, Dél-India (Thanseem és mtsai, 2006) 
8 Brit (Wells és mtsai, 2001) 29 Nyugat-bengáli Brámin, felső kaszt, Észak-East India 
(Sharma és mtsai, 2009) 
9 Dravidian, törzs, kevert (Sengupta és mtsai, 2006) 30 Poroja, törzs, Dél-India (Ramana és mtsai, 2001) 
10 Görög (Firasat és mtsai, 2007) 31 Punjab, felső kaszt, Észak-India (Kivisild és mtsai, 
2003) 
11 Hercegovinai (Peričic és mtsai, 2005a) 32 Sourashtran, felső kaszt, Észak-India (Wells és mtsai, 
2001) 
12 Horvát (Peričic és mtsai, 2005a) 33 Szlovák-roma (jelen tanulmány) 
13 Ibériai roma (Gusmão és mtsai, 2008) 34 Taktaközi romungro (jelen tanulmány) 
14 Indo-európai, felső kaszt, kevert (Sengupta és mtsai, 
2006) 
35 Telega, alsó kaszt (Thanseem és mtsai, 2006) 
15 J&K Kashmiri Pandit, felső kaszt, Észak-India 
(Sharma és mtsai, 2009) 
36 Tibeto-Burmai, törzs, kevert (Sengupta és mtsai, 2006) 
16 Kallar, alsó kaszt (Wells és mtsai, 2001) 37 Tiszavasvári roma (jelen tanulmány) 
17 Konka, felső kaszt, Nyugat-India (Kivisild és mtsai, 
2003) 
38 Tokaji roma (jelen tanulmány) 
18 Koraga, törzs, Dél-India (Cordaux és mtsai, 2004) 39 Uttar Pradesh (Dél) Kol, törzs, Észak-India (Sharma és 
mtsai, 2009) 
19 Koreai (Wells és mtsai, 2001) 40 Víz Brámin, felső kaszt, Dél-India (Ramana és mtsai, 
2001) 
20 Koya, törzs, Dél-India (Kivisild és mtsai, 2003) 41 Yerava, törzs, Dél-India (Cordaux és mtsai, 2004) 





 alsó kaszt 
 törzsi csoport 
 roma, saját 
 roma, szakirodalom  
 felső kaszt 
 magyar, saját 
 malajziai indiai, saját 
 egyéb populáció 




F1. táblázat TaqMan próba szekvenciák  
 
Haplocsoport 





































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































F2/a táblázat  A DXS10074, DXS10101, DXS10134 és DXS10135 lókuszok 
allélgyakorisági adatai a magyar populációban (n: az allélok száma) 
DXS10074  DXS10101 
allél 
férfi nő összesen  
allél 
férfi nő összesen 
n=219 n=330 n=549  n=219 n=330 n=549 
7 0,0868 0,0758 0,0801  25.2 0,0000 0,0030 0,0018 
8 0,1781 0,1303 0,1494  26 0,0000 0,0061 0,0036 
9 0,0137 0,0121 0,0128  26.2 0,0091 0,0182 0,0109 
11 0,0000 0,0061 0,0036  27 0,0046 0,0091 0,0055 
12 0,0000 0,0030 0,0018  27.2 0,0457 0,0939 0,0565 
13 0,0046 0,0061 0,0055  28 0,0411 0,0606 0,0364 
14 0,0000 0,0212 0,0128  28.2 0,0776 0,1758 0,1056 
15 0,0776 0,1030 0,0929  29 0,0091 0,0242 0,0146 
16 0,1963 0,1939 0,1949  29.2 0,0959 0,1758 0,1056 
17 0,2329 0,2485 0,2423  30 0,0457 0,0667 0,0401 
18 0,1507 0,1303 0,1384  30.2 0,2146 0,3121 0,1876 
19 0,0457 0,0606 0,0546  31 0,1005 0,1333 0,0801 
20 0,0137 0,0091 0,0109  31.2 0,1233 0,1727 0,1038 
     32 0,1005 0,1788 0,1075 
     32.2 0,0502 0,0970 0,0583 
DXS10135  33 0,0365 0,0667 0,0401 
allél 
férfi nő összesen  33.2 0,0183 0,0364 0,0219 
n=219 n=330 n=549  34 0,0274 0,0273 0,0164 
16 0,0046 0,0061 0,0055  34.2 0,0000 0,0030 0,0018 
17 0,0183 0,0212 0,0200  35 0,0000 0,0030 0,0018 
17.1 0,0046 0,0000 0,0018      
18 0,0457 0,0364 0,0401  DXS10134 
18.1 0,0137 0,0030 0,0073  
allél 
férfi nő összesen 
19 0,0411 0,0818 0,0656  n=219 n=330 n=549 
19.1 0,0091 0,0121 0,0109  31 0,0091 0,0030 0,0055 
20 0,0731 0,0576 0,0638  32 0,0137 0,0061 0,0091 
20.1 0,0137 0,0121 0,0128  33 0,0411 0,0636 0,0546 
21 0,0822 0,0788 0,0801  34 0,1096 0,1242 0,1184 
21.1 0,0091 0,0212 0,0164  35 0,1507 0,1909 0,1749 
22 0,0731 0,0697 0,0710  35.3 0,0000 0,0091 0,0055 
22.1 0,0000 0,0061 0,0036  36 0,2694 0,2333 0,2477 
23 0,0959 0,0909 0,0929  36.3 0,0000 0,0061 0,0036 
23.1 0,0091 0,0030 0,0055  37 0,1781 0,1424 0,1566 
24 0,0868 0,0848 0,0856  37.2 0,0046 0,0000 0,0018 
25 0,0731 0,1000 0,0893  38 0,0411 0,0667 0,0565 
25.1 0,0000 0,0030 0,0018  38.2 0,0046 0,0000 0,0018 
26 0,0639 0,0636 0,0638  38.3 0,0365 0,0121 0,0219 
26.1 0,0000 0,0030 0,0018  39 0,0000 0,0212 0,0128 
27 0,0868 0,0576 0,0692  39.2 0,0046 0,0000 0,0018 
28 0,0731 0,0606 0,0656  39.3 0,0502 0,0333 0,0401 
29 0,0183 0,0485 0,0364  40 0,0000 0,0061 0,0036 
30 0,0457 0,0455 0,0455  40.3 0,0228 0,0030 0,0109 
31 0,0320 0,0152 0,0219  41 0,0000 0,0212 0,0128 
32 0,0091 0,0121 0,0109  41.3 0,0320 0,0424 0,0383 
33 0,0046 0,0061 0,0055  42.3 0,0228 0,0091 0,0146 
34 0,0046 0,0000 0,0018  43.3 0,0046 0,0030 0,0036 
36 0,0091 0,0000 0,0036  44.3 0,0046 0,0030 0,0036 
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F2/b. táblázat Lokuszpárokra vonatkozó haplotípusgyakorisági adatok a magyar férfi 
populációban (n=219) 
 
DXS DXS gyak. HPRTB DXS gyak. DXS DXS gyak. DXS DXS gyak. 
8378 10135   10101  7423 10134  7132 10074  
9 20 0,0046 8 31 0,0046 13 31 0,0046 6 8 0,0046 
9 21 0,0046 9 30.2 0,0046 13 32 0,0046 11 15 0,0046 
9 22 0,0091 9 32.2 0,0046 13 34 0,0137 12 7 0,0046 
9 25 0,0046 9 29.2 0,0046 13 35 0,0183 12 8 0,0320 
9 28 0,0046 10 31.2 0,0046 13 36 0,0457 12 15 0,0137 
10 18 0,0137 11 33 0,0046 13 37 0,0411 12 16 0,0091 
10 19 0,0091 11 30.2 0,0411 13 44.3 0,0046 12 17 0,0365 
10 20 0,0091 11 31.2 0,0046 14 33 0,0183 12 18 0,0228 
10 21 0,0411 11 26.2 0,0091 14 34 0,0365 12 19 0,0091 
10 22 0,0274 11 27.2 0,0137 14 35 0,0411 13 7 0,0320 
10 23 0,0320 11 28.2 0,0183 14 36 0,1050 13 8 0,0502 
10 24 0,0365 11 29.2 0,0091 14 37 0,0685 13 13 0,0046 
10 25 0,0365 12 27 0,0046 14 38 0,0137 13 15 0,0183 
10 27 0,0137 12 28 0,0046 14 39.3 0,0046 13 16 0,0548 
10 28 0,0137 12 28 0,0183 14 37.2 0,0046 13 17 0,0776 
10 30 0,0228 12 29 0,0046 14 38.2 0,0046 13 18 0,0320 
10 31 0,0046 12 30 0,0274 14 38.3 0,0091 13 19 0,0183 
10 33 0,0046 12 31 0,0046 14 39.2 0,0046 14 7 0,0365 
10 17.1 0,0046 12 31 0,0137 14 39.3 0,0137 14 8 0,0594 
10 18.1 0,0091 12 32 0,0046 14 40.3 0,0091 14 9 0,0091 
10 20.1 0,0091 12 33 0,0046 14 41.3 0,0091 14 15 0,0274 
10 21.1 0,0091 12 34 0,0091 15 31 0,0046 14 16 0,0913 
10 23.1 0,0091 12 30.2 0,0776 15 32 0,0046 14 17 0,0685 
11 17 0,0046 12 31.2 0,0502 15 33 0,0137 14 18 0,0548 
11 18 0,0091 12 32.2 0,0091 15 34 0,0365 14 19 0,0137 
11 19 0,0137 12 27.2 0,0274 15 35 0,0594 14 20 0,0091 
11 20 0,0365 12 28.2 0,0228 15 36 0,1050 15 7 0,0137 
11 21 0,0320 12 29.2 0,0594 15 37 0,0548 15 8 0,0274 
11 22 0,0137 13 28 0,0046 15 38 0,0228 15 15 0,0091 
11 23 0,0365 13 30 0,0091 15 38.3 0,0183 15 16 0,0320 
11 24 0,0274 13 31 0,0365 15 39.3 0,0320 15 17 0,0411 
11 25 0,0365 13 32 0,0731 15 40.3 0,0137 15 18 0,0365 
11 26 0,0320 13 33 0,0228 15 41.3 0,0183 15 20 0,0046 
11 27 0,0228 13 34 0,0137 15 42.3 0,0137 16 8 0,0091 
11 28 0,0228 13 30.2 0,0639 15 43.3 0,0046 16 15 0,0046 
11 29 0,0091 13 31.2 0,0548 16 32 0,0046 16 16 0,0046 
11 30 0,0137 13 32.2 0,0320 16 33 0,0091 16 17 0,0091 
11 31 0,0091 13 33.2 0,0091 16 34 0,0183 16 19 0,0046 
11 32 0,0046 13 27.2 0,0046 16 35 0,0320 17 16 0,0046 
11 34 0,0046 13 28.2 0,0365 16 36 0,0137 17 18 0,0046 
11 36 0,0046 13 29.2 0,0137 16 37 0,0137    
11 18.1 0,0046 14 28 0,0046 16 38 0,0046    
11 19.1 0,0091 14 30 0,0091 16 38.3 0,0091    
12 16 0,0046 14 31 0,0137 16 41.3 0,0046    
12 17 0,0137 14 32 0,0228 16 42.3 0,0091    
12 18 0,0228 14 33 0,0046 17 34 0,0046    
12 19 0,0137 14 34 0,0046       
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DXS DXS gyak. HPRTB DXS gyak.       
8378 10135     10101         
12 20 0,0137 14 30.2 0,0228       
12 21 0,0046 14 31.2 0,0046       
12 22 0,0137 14 32.2 0,0046       
12 23 0,0274 14 33.2 0,0091       
12 24 0,0228 14 29.2 0,0091       
12 25 0,0046 15 28 0,0091       
12 26 0,0228 15 31 0,0274       
12 27 0,0457 15 30.2 0,0046       
12 28 0,0274 15 31.2 0,0046       
12 29 0,0091 16 28 0,0046       
12 30 0,0137          
12 31 0,0137          
12 32 0,0046          
12 20.1 0,0046          
13 19 0,0046          
13 20 0,0046          
13 27 0,0046          
13 28 0,0046          
13 36 0,0046          
14 20 0,0046          
14 22 0,0046          
15 22 0,0046          
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F3. táblázat A magyar populáció allélgyakorisági adatainak összehasonlítása külföldi 
adatokkal (A nem szignifikáns eltérések -95%-os konfidencia intervallum- 
kiemelve)  
 
Populáció  DXS10134 DXS10074 DXS10101 DXS10135 
Algéria (Bekada és mtsai, 2010) 0.026551 0.000131 0.000175 5.89x10-09 
Brazília, kaukázusi (Gomes és 
mtsai, 2009)  
- - - 0.006593 
Finnország (Pepinski és mtsai, 
2007) 
0.001869 0.13942 0.121277 0.000157 
Ghána (Becker és mtsai, 2008) 0.000018 3.70x10-19 1.80x10-07 0.000027 
Japán (Becker és mtsai, 2008) 0.000285 4.61x10-07 1.19x10-07 0.220431 
Japán (Tamura és mtsai, 2009)   2.28x10-27 3.29x10-46 6.93x10-46 3.55x10-09 
Japán (Tie és mtsai, 2010) 1.65x10-18 1.42-47 1.47x10-49 9.38x10-07 
Kína (Luo és mtsai, 2009) 2.82x10-11 2.93x10-28 8.69x10-25 0.001394 
Korea (Lim és mtsai, 2009)  5.80x10-13 1.65x10-39 9.10x10-34 5.28x10-08 
Lengyelország (Jedrzejczyk és 
mtsai, 2009) 
0.426505 0.25318 0.468669 0.507091 
Németoszág (Becker és mtsai, 
2008) 
0.062016 0.023941 0.007765 0.200511 
Németország (Edelmann és mtsai, 
2008) 
0.047739 - - - 
Németország (Hering és mtsai, 
2006) 
- 0.293142 - - 
Németország (Rodig és mtsai, 
2010) 
- - 0.403835 - 
Németország, Neue Bundesländer 
(Biotype AG, 2006) 
8.16 x 10-3 0.283323 0.789589 0.193295 
Olaszország, Brescia (Cerri és 
mtsai, 2008) 
0.103926 0.465301 0.270021 0.016162 
Olaszország, Szardínia (Cerri és 
mtsai, 2008) 
0.000170 0.003581 0.174818 0.136507 
Olaszország, Szardínia (Massetti és 
mtsai, 2008) 
- 0.002215 - - 
Olaszország, Umbria (Massetti és 
mtsai, 2008) 
- 0.094410 - - 
Szomália (Pepinski és mtsai, 2007) 4.47x10-06 1.92x10-31 9.13x10-38 4.29x10-14 
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F4. táblázat A magyar populációs minta haplotípus és haplocsoport adatai 230 férfi 
vizsgálatával 
 

























Hu1 13 13 30 24 11 11 13 17/18 10 11 14 M78 E1b1b1a 
Hu2 13 13 30 24 10 11 13 16/18 10 12 14 M78 E1b1b1a 
Hu3 13 13 30 24 10 11 13 15/17 10 10 14 M78 E1b1b1a 
Hu4 13 13 30 23 10 11 13 17/18 10 11 14 M78 E1b1b1a 
Hu5 13 13 30 24 10 11 13 16/18 10 12 14 M78 E1b1b1a 
Hu6 13 13 30 24 10 11 13 15/17 10 11 14 M78 E1b1b1a 
Hu7 13 13 31 24 10 11 13 16/18 10 12 14 M78 E1b1b1a 
Hu8 13 13 31 24 10 11 13 16/18 10 13 14 M78 E1b1b1a 
Hu9 13 13 30 23 10 11 13 17/19 10 11 14 M78 E1b1b1a 
Hu10 13 14 30 24 9 11 13 13/14 10 10 14 M81 E1b1b1b 
Hu11 13 13 31 25 11 11 13 16/17 10 15 14 M123 E1b1b1c 
Hu12 13 13 30 24 10 11 13 17/17 11 12 14 M123 E1b1b1c 
Hu13 13 13 30 25 9 11 14 16/18 10 12 14 M123 E1b1b1c 
Hu14 16 12 29 22 10 11 14 14/15 10 11 16 P15 G2a 
Hu15 15 13 30 22 10 11 14 13/15 10 12 16 P15 G2a 
Hu16 15 12 29 22 10 11 14 14/15 10 11 16 P15 G2a 
Hu17 15 12 28 22 10 11 14 12/16 10 12 16 P15 G2a 
Hu18 15 14 30 22 10 11 14 13/15 10 12 16 P15 G2a 
Hu19 15/16 14 30 21 10 11 13 13/14 10 11 16 P15 G2a 
Hu20 15 12 29 22 10 11 14 13/14 10 10 16 P15 G2a 
Hu21 15 12 29 22 10 11 14 14/15 10 12 16 P15 G2a 
Hu22 15 12 30 22 10 11 14 14/15 10 11 16 P15 G2a 
Hu23 15/16 12 29 22 10 11 14 13/14 10 11 16 P15 G2a 
Hu24 15 14 30 22 11 11 14 13/14 10 11 15 P15 G2a 
Hu25 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
Hu26 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
Hu27 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
Hu28 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
Hu29 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
Hu30 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
Hu31 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
Hu32 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
Hu33 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
Hu34 15 15 31 22 10 11 12 15/16 9 12 14 M82 H1a 
Hu35 15 14 30 22 10 11 12 15/16 9 11 14 M82 H1a 
Hu36 16 12 28 25 11 11 13 16/16 10 11 15 M170 I* 
Hu37 15 13 31 24 10 11 13 14/15 10 13 15 M170 I* 
Hu38 14 12 28 23 10 11 13 13/14 10 11 16 M253 I1 
Hu39 14 12 28 23 10 11 13 14/14 10 12 16 M253 I1 
Hu40 14 13 29 22 10 11 14 14/14 10 11 16 M253 I1 
Hu41 14 12 30 22 10 11 13 13/14 10 12 16 M253 I1 
Hu42 14 12 28 22 10 11 13 13/14 10 11 16 M253 I1 
Hu43 14 12 28 23 10 11 13 13/14 10 10 17 M253 I1 
Hu44 14 12 28 22 10 11 13 13/13 10 11 16 M253 I1 
Hu45 14 12 28 22 10 11 12 13/14 10 12 16 M253 I1 
Hu46 14 12 28 22 10 11 13 14/14 10 12 16 M253 I1 
Hu47 14 12 28 23 10 11 13 13/13 10 11 15 M253 I1 
 100 
Hu48 15 12 28 23 10 11 13 14/14 10 11 16 M253 I1 
Hu49 15 12 28 22 10 11 13 12/15 10 11 16 M253 I1 
Hu50 14 12 28 23 10 11 13 14/14 10 12 16 M253 I1 
Hu51 15 12 29 23 10 11 13 13/14 10 11 16 M253 I1 
Hu52 14 12 28 22 10 11 14 13/13 10 11 16 M253 I1 
Hu53 14 12 28 22 10 11 13 14/16 10 12 16 M253 I1 
Hu54 14 12 28 24 10 11 13 14/14 10 11 16 M253 I1 
Hu55 15 13 32 24 11 11 13 14/15 10 13 15 P37.2 I2a 
Hu56 16 13 31 24 11 11 13 13/15 10 13 15 P37.2 I2a 
Hu57 16 13 31 23 11 11 13 13/16 10 13 15 P37.2 I2a 
Hu58 16 13 31 24 11 11 13 14/15 10 12 15 P37.2 I2a 
Hu59 16 13 30 24 11 11 14 14/15 10 13 15 P37.2 I2a 
Hu60 17 14 32 24 11 11 14 14/14 10 12 15 P37.2 I2a 
Hu61 16 13 30 24 10 11 13 14/15 10 12 15 P37.2 I2a 
Hu62 16 13 31 24 12 11 13 14/15 10 13 15 P37.2 I2a 
Hu63 16 13 32 25 11 11 13 15/15 10 13 15 P37.2 I2a 
Hu64 16 13 31 24 11 11 14 14/15 10 13 15 P37.2 I2a 
Hu65 16 13 31 24 11 11 13 14/15 10 14 15 P37.2 I2a 
Hu66 15 13 30 24 11 11 13 14/15 10 13 15 P37.2 I2a 
Hu67 16 13 31 24 10 11 13 14/16 10 13 15 P37.2 I2a 
Hu68 16 13 31 24 11 11 13 14/15 10 13 15 P37.2 I2a 
Hu69 16 13 31 24 11 11 13 14/15 10 12 15 P37.2 I2a 
Hu70 16 13 32 23 11 11 13 14/15 10 13 15 P37.2 I2a 
Hu71 16 13 31 24 10 11 13 14/15 10 12 15 P37.2 I2a 
Hu72 16 13 29 24 10 11 14 14/15 10 13 15 P37.2 I2a 
Hu73 16 13 31 24 11 11 13 14/15 10 13 15 P37.2 I2a 
Hu74 14 13 31 23 11 11 13 14/15 10 12 15 P37.2 I2a 
Hu75 15 13 32 24 11 11 13 14/15 10 12 15 P37.2 I2a 
Hu76 15 13 30 25 10 11 13 14/15 10 13 15 P37.2 I2a 
Hu77 16 13 31 23 10 11 13 14/16 10 13 15 P37.2 I2a 
Hu78 16 13 30 24 11 11 13 14/16 10 12 15 P37.2 I2a 
Hu79 15 13 31 24 11 11 13 14/15 10 13 15 P37.2 I2a 
Hu80 15 13 31 24 10 11 13 14/15 10 12 15 P37.2 I2a 
Hu81 17 13 31 24 11 12 13 14/15 10 11 15 P37.2 I2a 
Hu82 16 13 31 24 11 11 13 14/15 10 12 15 P37.2 I2a 
Hu83 17 13 32 24 11 11 13 14/15 10 13 15 P37.2 I2a 
Hu84 16 13 30 24 11 11 13 14/15 10 13 15 P37.2 I2a 
Hu85 17 13 32 23 11 11 13 14/15 10 13 15 P37.2 I2a 
Hu86 16 13 31 23 10 11 13 14/15 10 13 15 P37.2 I2a 
Hu87 16 13 31 24 11 11 13 14/15 10 11 15 P37.2 I2a 
Hu88 16 13 31 24 10 11 13 15/15 10 13 15 P37.2 I2a 
Hu89 16 13 31 25 12 11 13 14/16 10 13 15 P37.2 I2a 
Hu90 16 13 32 24 11 11 13 14/16 10 13 15 P37.2 I2a 
Hu91 17 13 32 24 10 11 13 14/15 10 13 15 P37.2 I2a 
Hu92 15 13 30 23 10 12 15 15/16 11 11 14 M223 I2b 
Hu93 15 13 29 23 11 12 14 14/15 10 11 16 M223 I2b 
Hu94 15 13 29 23 11 12 14 14/15 10 11 16 M223 I2b 
Hu95 15 14 32 23 10 12 14 14/15 10 11 14 M223 I2b 
Hu96 16 13 29 23 10 12 14 15/15 8 11 15 M223 I2b 
Hu97 16 12 29 23 10 11 14 15/15 10 11 15 M223 I2b 
Hu98 16 13 29 24 10 12 15 15/16 10 12 15 M223 I2b 
Hu99 15 13 29 23 10 12 14 14/15 10 13 15 M223 I2b 
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Hu100 14 13 30 23 10 11 12 13/15 10 13 14 M304 J* 
Hu101 14 14 31 23 10 11 12 13/19 10 13 14 M304 J* 
Hu102 14 13 29 25 10 13 12 16/16 11 10 14 M304 J* 
Hu103 14 13 30 23 10 11 12 13/15 10 12 14 M304 J* 
Hu104 15 14 30 23 10 11 12 13/18 10 13 14 M304 J* 
Hu105 15 13 30 23 11 11 12 14/18 10 11 14 M304 J* 
Hu106 14 13 29 23 10 11 12 10/20 10 12 14 M304 J* 
Hu107 14 14 32 23 10 12 12 10/19 10 12 14 M304 J* 
Hu108 14 14 30 25 10 11 13 15/17 10 10 16 M172 J2* 
Hu109 14 14 30 23 11 11 12 13/19 10 12 15 M172 J2* 
Hu110 15 14 30 23 10 11 12 13/16 9 12 15 M172 J2* 
Hu111 14 14 30 25 10 11 12 14/16 10 11 16 M172 J2* 
Hu112 16 12 28 24 10 11 12 13/17 9 12 16 M172 J2* 
Hu113 14 13 29 24 10 11 12 13/15 9 12 15 M172 J2* 
Hu114 16 13 29 23 10 11 12 13/16 9 12 14 M172 J2* 
Hu115 15 12 28 23 10 11 12 13/16 9 13 15 M172 J2* 
Hu116 15 12 29 24 10 11 12 14/16 9 12 16 M172 J2* 
Hu117 14 13 29 23 10 11 13 17/18 9 12 16 M172 J2* 
Hu118 14 14 31 23 10 11 12 13/16 9 11 14 M67 J2a2 
Hu119 14 13 29 24 10 11 12 13/16 9 11 14 M67 J2a2 
Hu120 15 12 27 24 10 11 13 10/18 9 14 16 M67 J2a2 
Hu121 16 13 32 22 10 11 12 13/15 9 12 14 M67 J2a2 
Hu122 15 13 30 23 11 14 14 12/13 10 10 14 Tat N1c 
Hu123 14 14 30 23 11 14 14 11/13 10 10 14 Tat N1c 
Hu124 14 13 29 24 11 13 13 11/14 12 12 15 M173 R1* 
Hu125 14 13 29 25 11 13 13 12/14 12 12 15 M173 R1* 
Hu126 14 13 29 24 11 13 13 11/14 12 12 15 M173 R1* 
Hu127 15 13 30 25 11 11 13 12/14 12 10 14 SRY10831.2 R1a* 
Hu128 16 14 30 25 10 11 13 11/14 11 12 14 SRY10831.2 R1a* 
Hu129 15 13 29 25 10 11 13 12/15 11 11 14 SRY10831.2 R1a* 
Hu130 16 13 30 25 11 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
Hu131 16 14 31 26 11 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
Hu132 16 13 30 25 11 11 13 13/13 11 11 14 M198 R1a1 
Hu133 17 13 31 25 11 11 13 11/13 11 11 14 M198 R1a1 
Hu134 16 13 30 25 10 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
Hu135 17 13 30 24 10 11 13 10/14 11 11 14 M198 R1a1 
Hu136 17 13 31 25 10 11 13 10/14 11 10 14 M198 R1a1 
Hu137 17 13 30 25 10 11 13 10/14 11 10 14 M198 R1a1 
Hu138 16 14 31 25 11 11 12 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
Hu139 16 13 29 25 10 11 13 11/13 11 11 14 M198 R1a1 
Hu140 17 13 31 25 11 11 13 11/15 11 11 14 M198 R1a1 
Hu141 17 13 31 24 10 12 13 10/14 11 10 14 M198 R1a1 
Hu142 15 14 31 25 11 11 13 11/16 11 10 14 M198 R1a1 
Hu143 16 13 30 24 11 11 13 11/12 11 11 14 M198 R1a1 
Hu144 15 13 29 26 10 11 13 11/16 11 11 14 M198 R1a1 
Hu145 16 14 31 24 13 11 13 11/15 11 10 14 M198 R1a1 
Hu146 15 14 31 25 11 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
Hu147 17 13 30 24 10 11 13 10/14 11 11 14 M198 R1a1 
Hu148 16 13 29 25 10 11 13 11/14 11 11 15 M198 R1a1 
Hu149 17 13 29 24 11 11 13 11/15 11 10 14 M198 R1a1 
Hu150 16 14 31 25 11 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
Hu151 16 13 30 24 11 11 13 11/15 11 10 14 M198 R1a1 
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Hu152 17 13 29 25 11 11 13 11/16 11 10 14 M198 R1a1 
Hu153 16 13 29 25 10 11 13 11/14 11 11 14 M198 R1a1 
Hu154 15 13 29 25 10 11 13 11/14 11 11 14 M198 R1a1 
Hu155 15 13 29 25 10 11 13 11/15 11 11 14 M198 R1a1 
Hu156 16 13 29 25 10 11 13 10/14 11 10 14 M198 R1a1 
Hu157 17 13 30 26 10 11 13 10/14 11 10 14 M198 R1a1 
Hu158 15 13 29 25 10 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
Hu159 16 14 31 25 11 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
Hu160 17 13 30 25 10 11 13 10/14 11 10 14 M198 R1a1 
Hu161 15 13 31 25 11 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
Hu162 15 13 30 24 10 11 14 10/15 11 10 14 M198 R1a1 
Hu163 17 13 31 24 11 11 13 11/15 11 10 14 M198 R1a1 
Hu164 16 13 29 25 10 11 13 11/14 11 11 14 M198 R1a1 
Hu165 15 13 29 25 10 11 13 11/14 11 11 14 M198 R1a1 
Hu166 16 13 30 25 10 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
Hu167 16 14 31 24 11 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
Hu168 16 13 29 25 10 11 13 11/14 11 11 15 M198 R1a1 
Hu169 15 12 29 25 11 11 13 12/15 11 10 14 M198 R1a1 
Hu170 16 13 31 26 11 11 13 11/13 11 11 14 M198 R1a1 
Hu171 16 13 31 23 10 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
Hu172 16 13 29 25 10 11 13 10/14 11 11 14 M198 R1a1 
Hu173 16 13 29 26 10 11 13 11/14 11 11 14 M198 R1a1 
Hu174 15 13 29 25 10 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
Hu175 15 14 30 25 11 11 13 12/15 11 12 14 M198 R1a1 
Hu176 16 14 31 25 11 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
Hu177 16 14 30 24 11 11 13 11/15 11 10 14 M198 R1a1 
Hu178 17 13 30 24 10 11 13 10/14 11 11 14 M198 R1a1 
Hu179 16 13 30 25 10 11 14 10/13 9 11 14 M198 R1a1 
Hu180 15 13 30 25 10 11 13 11/14 11 11 14 M198 R1a1 
Hu181 15 13 30 25 11 11 13 11/15 11 12 14 M198 R1a1 
Hu182 16 13 31 25 10 11 13 10/15 11 10 14 M198 R1a1 
Hu183 16 14 31 25 11 11 13 13/14 11 11 14 M198 R1a1 
Hu184 17 13 30 25 10 11 13 10/15 11 11 14 M198 R1a1 
Hu185 16 14 31 25 11 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
Hu186 15 13 29 25 10 11 13 11/15 11 11 14 M198 R1a1 
Hu187 14 12 28 24 11 13 13 11/14 12 12 16 P25 R1b1 
Hu188 14 13 28 22 11 13 13 11/14 12 12 15 P25 R1b1 
Hu189 14 14 29 23 10 13 13 11/16 12 11 15 P25 R1b1 
Hu190 15 13 29 24 10 13 13 11/15 12 12 15 P25 R1b1 
Hu191 14 13 30 23 12 13 12 11/14 12 11 15 P25 R1b1 
Hu192 14 13 29 23 11 13 13 11/14 12 12 15 P25 R1b1 
Hu193 14 13 29 24 10 13 13 11/13 12 12 16 P25 R1b1 
Hu194 14 12 28 24 10 13 12 11/14 12 12 15 P25 R1b1 
Hu195 14 13 29 24 11 14 13 10/14 12 12 15 P25 R1b1 
Hu196 14 13 31 24 11 13 13 11/14 12 12 15 P25 R1b1 
Hu197 14 13 29 24 11 13 13 11/14 12 12 14 P25 R1b1 
Hu198 14 14 31 24 11 13 12 11/14 12 11 15 P25 R1b1 
Hu199 14 13 29 23 11 13 13 11/14 12 12 15 P25 R1b1 
Hu200 15 13 29 24 11 13 13 11/15 12 12 15 P25 R1b1 
Hu201 14 13 30 23 11 13 13 12/14 12 12 15 P25 R1b1 
Hu202 15 13 29 24 11 12 13 11/14 12 12 15 P25 R1b1 
Hu203 14 13 29 23 11 13 14 11/14 12 12 15 P25 R1b1 
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Hu204 14 13 29 23 10 13 13 12/14 12 13 15 P25 R1b1 
Hu205 14 13 29 23 11 13 13 11/14 12 12 15 P25 R1b1 
Hu206 15 14 30 24 10 13 13 11/14 12 12 15 P25 R1b1 
Hu207 14 14 29 22 11 13 13 11/14 12 11 15 P25 R1b1 
Hu208 14 13 29 24 11 13 12 11/16 12 12 15 P25 R1b1 
Hu209 14 13 29 23 11 13 13 11/14 12 12 14 P25 R1b1 
Hu210 14 12 28 23 11 13 13 11/14 12 13 15 P25 R1b1 
Hu211 14 13 29 23 11 13 14 12/14 12 12 15 P25 R1b1 
Hu212 16 13 30 25 10 11 13 11/14 11 12 14 P25 R1b1 
Hu213 14 13 29 24 11 13 13 11/14 12 12 15 P25 R1b1 
Hu214 13 14 31 24 10 13 13 11/14 12 11 14 P25 R1b1 
Hu215 16 12 29 25 11 11 13 11/15 11 10 14 P25 R1b1 
Hu216 14 13 29 24 11 13 13 11/13 12 12 15 P25 R1b1 
Hu217 14 13 30 24 11 13 12 11/14 12 12 15 P25 R1b1 
Hu218 14 13 30 24 11 13 13 11/14 12 12 15 P25 R1b1 
Hu219 14 13 29 24 11 13 12 11/16 12 12 15 P25 R1b1 
Hu220 14 14 30 24 11 13 13 11/14 13 12 15 P25 R1b1 
Hu221 15 12 28 24 11 14 13 11/14 12 12 15 P25 R1b1 
Hu222 14 13 29 24 11 13 13 11/14 12 13 15 P25 R1b1 
Hu223 15 15 32 24 10 15 13 10/14 12 13 16 P25 R1b1 
Hu224 14 13 29 23 11 13 13 11/14 12 12 15 P25 R1b1 
Hu225 14 13 29 24 10 13 13 11/14 12 11 15 P25 R1b1 
Hu226 16 13 29 23 11 13 13 11/14 13 12 15 P25 R1b1 
Hu227 14 14 30 24 11 13 13 11/14 12 13 15 P25 R1b1 
Hu228 14 13 29 24 11 13 13 11/14 12 12 15 P25 R1b1 
Hu229 14 13 30 24 11 13 12 11/14 12 12 15 P25 R1b1 




F5. táblázat A magyar roma populációs minta haplotípus és haplocsoport adatai 107 férfi 
vizsgálatával 
 

























HuRo1 15 13 29 24 11 11 13 12/14 11 13 14 M217 C3 
HuRo2 13 13 30 23 10 11 13 16/18 10 12 14 M78 E1b1b1a 
HuRo3 13 13 30 24 10 11 13 16/18 10 12 14 M78 E1b1b1a 
HuRo4 13 13 31 24 10 11 13 16/18 10 12 14 M78 E1b1b1a 
HuRo5 13 13 30 24 10 11 13 16/19 10 12 14 M78 E1b1b1a 
HuRo6 14 14 31 24 10 11 13 17/18 10 11 14 M78 E1b1b1a 
HuRo7 13 13 30 24 10 11 13 16/19 10 12 14 M78 E1b1b1a 
HuRo8 14 14 31 24 10 11 12 17/18 10 12 14 M78 E1b1b1a 
HuRo9 13 13 32 24 10 11 13 17/18 10 12 14 M78 E1b1b1a 
HuRo10 15 14 34 23 10 11 13 13/16 10 11 16 P15 G2a 
HuRo11 15 11 28 23 10 10 14 16/16 10 11 16 P15 G2a 
HuRo12 16 12 28 22 10 10 14 15/18 10 12 16 P15 G2a 
HuRo13 15 12 29 22 10 10 14 15/16 10 12 16 P15 G2a 
HuRo14 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
HuRo15 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
HuRo16 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
HuRo17 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
HuRo18 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
HuRo19 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
HuRo20 15 14 29 22 10 11 12 16/17 9 11 14 M82 H1a 
HuRo21 15 14 30 22 10 11 12 15/16 9 11 14 M82 H1a 
HuRo22 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 10 14 M82 H1a 
HuRo23 15 14 30 23 10 11 12 15/16 9 11 14 M82 H1a 
HuRo24 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
HuRo25 15 14 30 22 10 11 12 15/16 9 11 14 M82 H1a 
HuRo26 15 14 30 22 10 11 12 15/16 9 11 14 M82 H1a 
HuRo27 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
HuRo28 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 10 14 M82 H1a 
HuRo29 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
HuRo30 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
HuRo31 15 14 30 22 10 11 12 15/18 9 11 14 M82 H1a 
HuRo32 15 13 29 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
HuRo33 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
HuRo34 15 14 30 22 10 11 12 15/16 9 11 14 M82 H1a 
HuRo35 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 10 14 M82 H1a 
HuRo36 15 14 30 22 10 11 12 15/18 9 11 14 M82 H1a 
HuRo37 15 14 30 22 10 11 12 16/18 9 11 14 M82 H1a 
HuRo38 15 14 30 22 10 11 12 16/16 9 11 14 M82 H1a 
HuRo39 15 14 30 22 10 11 12 15/16 9 11 14 M82 H1a 
HuRo40 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
HuRo41 14 14 30 22 11 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
HuRo42 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 10 14 M82 H1a 
HuRo43 15 14 30 22 10 11 12 15/16 9 11 14 M82 H1a 
HuRo44 15 14 30 22 10 11 12 15/18 9 11 14 M82 H1a 
HuRo45 15 14 30 22 10 11 12 15/18 9 11 14 M82 H1a 
HuRo46 15 15 31 22 10 11 12 15/18 9 12 14 M82 H1a 
HuRo47 15 13 29 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
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HuRo48 16 13 31 24 10 11 13 14/15 10 13 15 M170 I* 
HuRo49 14 12 28 22 10 11 13 14/14 10 12 16 M253 I1 
HuRo50 14 12 28 22 10 11 13 14/14 10 12 16 M253 I1 
HuRo51 14 12 28 22 10 11 13 14/14 10 12 16 M253 I1 
HuRo52 14 12 28 22 10 11 13 14/14 10 12 16 M253 I1 
HuRo53 14 12 28 22 10 11 13 13/14 10 12 16 M253 I1 
HuRo54 14 12 28 22 10 11 13 14/14 10 12 16 M253 I1 
HuRo55 14 12 28 22 10 11 13 13/15 10 11 16 M253 I1 
HuRo56 14 12 28 22 10 11 13 14/14 10 12 16 M253 I1 
HuRo57 14 12 28 22 10 11 13 14/14 10 13 16 M253 I1 
HuRo58 14 12 28 22 10 11 13 13/14 10 12 16 M253 I1 
HuRo59 16 13 31 24 11 11 13 15/15 10 13 15 P37.2 I2a 
HuRo60 17 12 30 24 10 11 13 14/15 10 13 15 P37.2 I2a 
HuRo61 16 13 31 24 10 11 13 14/15 10 13 15 P37.2 I2a 
HuRo62 17 13 30 23 10 11 13 14/16 10 13 15 P37.2 I2a 
HuRo63 16 12 30 24 10 11 13 14/15 10 13 15 P37.2 I2a 
HuRo64 16 14 34 23 11 11 13 14/16 10 12 15 P37.2 I2a 
HuRo65 15 12 30 24 10 11 13 13/16 10 11 15 P37.2 I2a 
HuRo66 14 14 30 25 10 11 13 15/16 10 10 16 M172 J2* 
HuRo67 14 14 30 25 10 11 13 15/16 10 10 16 M172 J2* 
HuRo68 14 14 30 25 10 11 13 15/16 10 10 16 M172 J2* 
HuRo69 16 13 30 22 10 11 12 13/15 9 12 14 M67 J2a2 
HuRo70 16 13 32 22 10 11 12 13/15 9 12 14 M67 J2a2 
HuRo71 16 13 32 22 10 11 12 13/15 9 12 14 M67 J2a2 
HuRo72 14 13 30 23 10 11 12 13/16 9 11 14 M67 J2a2 
HuRo73 14 14 31 23 10 11 12 13/16 9 11 14 M67 J2a2 
HuRo74 14 14 31 23 10 11 12 13/16 9 11 14 M67 J2a2 
HuRo75 16 13 32 22 10 11 12 14/15 9 12 14 M67 J2a2 
HuRo76 14 14 31 23 10 11 12 13/16 9 11 14 M67 J2a2 
HuRo77 14 14 31 23 10 11 12 13/16 9 11 14 M67 J2a2 
HuRo78 16 13 32 22 10 11 12 13/15 9 13 14 M67 J2a2 
HuRo79 14 14 31 23 10 11 12 13/16 9 11 14 M67 J2a2 
HuRo80 16 13 32 22 10 11 12 13/15 9 13 14 M67 J2a2 
HuRo81 14 14 30 23 10 11 12 13/16 9 11 14 M67 J2a2 
HuRo82 15 13 29 23 11 14 15 11/14 10 10 14 Tat N1c 
HuRo83 13 13 29 24 10 14 13 15/17 11 13 13 M45 P 
HuRo84 13 13 28 25 10 16 13 14/16 11 12 14 M45 P 
HuRo85 16 13 30 24 10 11 13 10/14 11 9 14 M198 R1a1 
HuRo86 17 13 30 25 10 11 13 10/14 11 10 14 M198 R1a1 
HuRo87 15 13 31 24 11 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
HuRo88 15 13 30 25 11 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
HuRo89 15 13 31 25 11 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
HuRo90 15 13 31 25 10 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
HuRo91 15 13 31 25 11 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
HuRo92 15 13 31 25 10 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
HuRo93 15 13 31 25 11 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
HuRo94 15 13 32 25 11 11 13 11/14 11 11 14 M198 R1a1 
HuRo95 15 13 30 25 11 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
HuRo96 15 13 31 25 11 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
HuRo97 15 13 31 25 11 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
HuRo98 16 14 31 24 11 11 13 11/14 12 10 14 M198 R1a1 
HuRo99 17 13 30 25 10 11 13 10/14 11 10 14 M198 R1a1 
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HuRo100 14 13 29 23 11 13 13 11/14 12 11 15 P25 R1b1 
HuRo101 14 13 30 24 10 14 12 11/15 12 13 15 P25 R1b1 
HuRo102 14 13 29 24 10 13 13 11/15 12 12 15 P25 R1b1 
HuRo103 14 13 29 24 10 13 13 11/15 12 11 15 P25 R1b1 
HuRo104 15 13 31 24 11 13 12 11/14 12 12 15 P25 R1b1 
HuRo105 14 13 29 24 11 13 13 11/14 12 12 15 P25 R1b1 
HuRo106 14 12 28 23 11 13 13 11/14 12 13 15 P25 R1b1 
HuRo107 14 14 30 23 11 13 13 11/14 12 12 15 P25 R1b1 
 
 107 
F6. táblázat A tiszavasvári roma populációs minta haplotípus és haplocsoport adatai 29 
férfi vizsgálatával 
 

























TiRo1 13 13 30 24 10 11 13 16/19 10 12 14 M78 E1b1b1a 
TiRo2 13 13 30 24 10 11 13 16/18 10 12 14 M78 E1b1b1a 
TiRo3 15 12 33 23 10 10.2 14 14/14 10 11 16 P15 G2a 
TiRo4 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
TiRo5 15 14 31 22 10 11 12 15/16 9 11 14 M82 H1a 
TiRo6 15 14 31 22 10 11 12 15/16 9 11 14 M82 H1a 
TiRo7 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
TiRo8 15 14 31 22 10 11 12 15/16 9 11 14 M82 H1a 
TiRo9 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
TiRo10 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
TiRo11 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
TiRo12 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
TiRo13 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
TiRo14 15 14 30 22 10 11 12 15/16 9 11 14 M82 H1a 
TiRo15 15 14 31 22 10 11 12 15/16 9 11 14 M82 H1a 
TiRo16 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
TiRo17 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
TiRo18 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
TiRo19 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
TiRo20 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
TiRo21 14 12 28 22 10 11 13 13/14 10 12 16 M253 I1 
TiRo22 14 12 28 22 10 11 13 13/14 10 12 16 M253 I1 
TiRo23 14 12 28 22 10 11 13 13/14 10 12 16 M253 I1 
TiRo24 14 14 30 25 10 11 13 15/16 10 10 16 M172 J2* 
TiRo25 14 14 30 25 10 11 13 15/16 10 10 16 M172 J2* 
TiRo26 16 13 32 22 10 11 12 13/15 9 12 14 M67 J2a2 
TiRo27 15 13 31 22 10 11 12 13/15 9 12 14 M67 J2a2 
TiRo28 15 13 31 22 10 11 12 13/15 9 12 14 M67 J2a2 
TiRo29 14 13 29 25 10 14 12 11/14 12 12 15 P25 R1b1 
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F7. táblázat A tokaji roma populációs minta haplotípus és haplocsoport adatai 39 férfi 
vizsgálatával 
 

























ToRo1 13 13 28 25 10 11 13 14/17 10 12 14 M78 E1b1b1a 
ToRo2 13 12 30 24 10 11 12 16/16 10 14 14 M78 E1b1b1a 
ToRo3 13 13 30 24 10 11 13 16/18 10 12 14 M78 E1b1b1a 
ToRo4 13 14 32 24 10 11 14 16/18 10 12 14 M78 E1b1b1a 
ToRo5 13 13 32 25 10 11 13 17/18 10 11 14 M78 E1b1b1a 
ToRo6 13 13 31 24 10 11 13 16/18 10 11 14 M78 E1b1b1a 
ToRo7 16 12 28 22 10 10 14 15/18 10 12 16 P15 G2a 
ToRo8 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
ToRo9 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
ToRo10 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
ToRo11 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
ToRo12 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
ToRo13 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
ToRo14 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
ToRo15 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
ToRo16 14 12 28 22 10 11 13 13/14 10 12 16 M253 I1 
ToRo17 15 14 32 23 11 12 15 15/16 10 11 14 M223 I2b 
ToRo18 14 15 31 25 10 11 13 15/16 10 10 16 M172 J2* 
ToRo19 14 14 31 23 10 11 12 14/16 9 11 14 M67 J2a2 
ToRo20 16 13 31 23 10 11 12 13/15 9 12 14 M67 J2a2 
ToRo21 16 13 31 22 10 11 12 13/15 9 12 14 M67 J2a2 
ToRo22 14 14 31 23 10 11 12 13/16 9 11 14 M67 J2a2 
ToRo23 16 13 30 22 10 11 12 13/15 9 12 14 M67 J2a2 
ToRo24 16 13 32 22 10 11 12 13/15 9 12 14 M67 J2a2 
ToRo25 14 14 31 23 10 11 12 13/16 9 11 14 M67 J2a2 
ToRo26 16 14 31 22 10 11 12 13/15 9 12 14 M67 J2a2 
ToRo27 14 13 29 23 11 11 12 13/16 9 10 15 M67 J2a2 
ToRo28 15 12 30 25 11 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
ToRo29 17 13 29 24 10 11 13 11/14 11 11 14 M198 R1a1 
ToRo30 16 13 30 25 10 11 13 11/14 11 11 14 M198 R1a1 
ToRo31 15 13 32 25 11 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
ToRo32 17 13 30 25 10 11 13 10/14 11 10 14 M198 R1a1 
ToRo33 15 13 31 25 11 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
ToRo34 17 13 30 25 10 11 13 10/14 11 10 14 M198 R1a1 
ToRo35 15 13 31 25 10 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
ToRo36 14 14 30 23 11 13 12 11/14 12 12 15 P25 R1b1 
ToRo37 14 14 30 24 10 13 13 11/14 12 14 15 P25 R1b1 
ToRo38 14 13 30 24 10 13 13 11/14 12 11 15 P25 R1b1 
ToRo39 14 13 29 23 10 10 14 13/19 11 12 14 M124 R2 
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F8. táblázat A taktaközi roma populációs minta haplotípus és haplocsoport adatai 19 férfi 
vizsgálatával 
 

























TaRo1 13 13 31 24 10 11 13 16/18 10 12 14 M78 E1b1b1a 
TaRo2 13 13 30 24 10 11 13 16/18 10 12 14 M78 E1b1b1a 
TaRo3 15 12 32 23 10 10.2 14 14/14 10 11 16 P15 G2a 
TaRo4 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
TaRo5 15 14 30 22 10 11 12 15/16 9 11 14 M82 H1a 
TaRo6 14 12 28 22 10 11 13 14/14 10 12 16 M253 I1 
TaRo7 14 12 28 22 10 11 13 14/14 10 12 16 M253 I1 
TaRo8 15 13 31 25 11 11 13 14/15 10 13 15 P37.2 I2a 
TaRo9 16 13 31 24 11 11 13 14/15 10 12 15 P37.2 I2a 
TaRo10 17 13 30 23 10 11 13 14/16 10 13 15 P37.2 I2a 
TaRo11 16 14 32 24 11 11 13 14/15 10 12 15 P37.2 I2a 
TaRo12 15 13 29 23 10 12 14 15/16 10 12 14 M223 I2b 
TaRo13 15 14 31 21 11 11 12 14/16 9 14 14 M67 J2a2 
TaRo14 16 13 30 22 10 11 12 13/15 9 12 14 M67 J2a2 
TaRo15 16 13 30 22 10 11 12 13/15 9 12 14 M67 J2a2 
TaRo16 16 12 28 25 10 13 12 12/18 11 12 14 M122 O3 
TaRo17 15 13 31 25 11 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
TaRo18 14 13 30 23 10 13 14 11/14 12 12 15 P25 R1b1 
TaRo19 14 13 30 24 10 10 13 11/14 12 12 15 P25 R1b1 
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F9. táblázat A szlovák-roma populációs minta haplotípus és haplocsoport adatai 62 férfi 
vizsgálatával 
 

























SloRo1 13 13 31 24 10 11 13 16/16 10 12 14 M78 E1b1b1a 
SloRo2 13 13 31 24 10 11 13 16/18 10 12 14 M78 E1b1b1a 
SloRo3 13 13 31 24 10 11 13 16/18 10 12 14 M78 E1b1b1a 
SloRo4 13 13 31 24 10 11 13 16/18 10 12 14 M78 E1b1b1a 
SloRo5 13 13 31 24 10 11 13 16/18 10 12 14 M78 E1b1b1a 
SloRo6 13 13 31 24 10 11 13 16/18 10 12 14 M78 E1b1b1a 
SloRo7 13 13 32 24 10 11 13 16/18 10 12 14 M78 E1b1b1a 
SloRo8 13 13 31 24 10 11 13 17/17 10 11 14 M78 E1b1b1a 
SloRo9 14 12 28 22 10 11 13 14/14 10 12 16 M253 I1 
SloRo10 14 12 28 22 10 11 13 14/14 10 12 16 M253 I1 
SloRo11 14 12 28 22 10 11 13 14/14 10 12 16 M253 I1 
SloRo12 14 12 28 22 10 11 13 14/14 10 12 16 M253 I1 
SloRo13 14 12 28 22 10 11 13 14/15 10 12 16 M253 I1 
SloRo14 14 12 28 22 10 11 13 14/14 10 12 16 M253 I1 
SloRo15 16 13 31 23 11 11 14 14/15 10 12 15 P37.2 I2a 
SloRo16 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
SloRo17 15 14 30 22 10 11 12 15/16 9 11 14 M82 H1a 
SloRo18 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
SloRo19 15 14 30 23 10 11 12 16/16 9 11 14 M82 H1a 
SloRo20 15 14 30 22 10 11 12 15/18 9 11 14 M82 H1a 
SloRo21 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
SloRo22 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
SloRo23 15 14 30 23 10 11 12 16/16 9 11 14 M82 H1a 
SloRo24 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
SloRo25 15 14 30 23 10 11 12 16/16 9 11 14 M82 H1a 
SloRo26 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
SloRo27 15 12 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
SloRo28 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
SloRo29 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
SloRo30 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
SloRo31 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
SloRo32 15 13 29 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
SloRo33 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
SloRo34 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
SloRo35 13 14 30 25 10 11 13 15/16 10 10 16 M172 J2* 
SloRo36 14 14 30 25 10 11 13 15/16 10 10 16 M172 J2* 
SloRo37 14 14 30 25 10 11 13 15/16 10 10 16 M172 J2* 
SloRo38 13 14 30 25 10 11 13 15/16 10 10 16 M172 J2* 
SloRo39 13 14 30 25 10 11 13 15/16 10 10 16 M172 J2* 
SloRo40 13 14 30 25 10 11 13 15/16 10 10 16 M172 J2* 
SloRo41 14 14 30 25 10 11 13 15/16 10 10 16 M172 J2* 
SloRo42 13 14 30 25 10 11 13 15/16 10 10 16 M172 J2* 
SloRo43 14 14 30 25 10 11 13 15/16 10 10 16 M172 J2* 
SloRo44 14 14 30 25 10 11 13 15/16 10 10 16 M172 J2* 
SloRo45 14 14 31 23 10 11 12 13/16 9 11 14 M67 J2a2 
SloRo46 16 13 32 22 10 11 12 13/15 9 12 14 M67 J2a2 
SloRo47 13 14 31 23 10 11 12 13/16 9 11 14 M67 J2a2 
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SloRo48 14 14 31 23 10 11 12 13/16 9 11 14 M67 J2a2 
SloRo49 14 13 30 23 10 11 12 13/16 9 11 14 M67 J2a2 
SloRo50 14 14 31 23 10 11 12 13/16 9 11 14 M67 J2a2 
SloRo51 15 14 31 23 10 11 12 13/16 9 11 14 M67 J2a2 
SloRo52 14 14 31 23 10 11 12 13/16 9 11 14 M67 J2a2 
SloRo53 14 13 30 23 10 11 12 13/16 9 11 14 M67 J2a2 
SloRo54 14 14 31 23 10 11 12 13/16 9 11 14 M67 J2a2 
SloRo55 14 14 30 23 10 11 12 13/16 9 11 14 M67 J2a2 
SloRo56 17 13 30 26 10 11 13 10/14 11 10 14 M198 R1a1 
SloRo57 16 13 30 25 10 11 13 10/14 11 10 14 M198 R1a1 
SloRo58 16 13 29 25 10 11 13 11/15 11 11 14 M198 R1a1 
SloRo59 16 13 29 25 10 11 13 10/14 11 10 14 M198 R1a1 
SloRo60 16 13 30 25 10 11 13 11/14 11 13 14 M198 R1a1 
SloRo61 14 13 30 23 10 13 13 11/13 12 11 15 P25 R1b1 
SloRo62 14 13 30 25 11 13 12 11/14 12 12 14 P25 R1b1 
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F10. táblázat Malajziai indiai populációs minta haplotípus és haplocsoport adatai 301 férfi 
vizsgálatával 
 

























MaIn1 15 13 31 24 11 11 13 13/15 9 11 14 M216 C* 
MaIn2 15 13 31 24 10 11 12 12/15 10 12 14 M216 C* 
MaIn3 15 12 28 21 11 11 12 11/16 10 11 14 M216 C* 
MaIn4 16 13 31 24 10 11 12 12/15 10 12 14 M216 C* 
MaIn5 16 12 28 24 10 11 13 14/16 9 11 14 M216 C* 
MaIn6 16 13 30 24 10 11 13 13/15 8 11 14 M216 C* 
MaIn7 15 13 29 23 10 12 13 13/14 9 11 14 M216 C* 
MaIn8 15 12 30 24 10 11 13 13/16 9 11 14 M216 C* 
MaIn9 15 13 30 23 11 11 14 11/18 10 10 14 M217 C3 
MaIn10 15 14 30 21 10 11 13 12/17 10 11 15 M89 F* 
MaIn11 15 13 29 22 10 12 13 16/18 10 12 15 M89 F* 
MaIn12 14 13 31 23 10 11 14 14/18 10 11 14 M89 F* 
MaIn13 14 14 30 21 10 11 14 15/17 10 13 14 M89 F* 
MaIn14 14 13 31 24 10 11 15 14/17 10 11 14 M89 F* 
MaIn15 14 14 30 24 9 11 13 15/16 10 11 14 M89 F* 
MaIn16 15 13 29 21 9 11 14 19/20 10 11 14 M89 F* 
MaIn17 14 13 31 24 10 11 14 15/17 10 11 14 M89 F* 
MaIn18 16 13 28 22 10 11 13 13/17 9 12 15 M89 F* 
MaIn19 15 14 30 21 9 11 14 18/19 10 11 14 M89 F* 
MaIn20 14 13 30 24 10 11 14 15/16 10 12 14 M89 F* 
MaIn21 17 14 30 22 10 11 13 14/16 11 12 14 M89 F* 
MaIn22 14 13 29 22 11 11 14 14/14 10 12 14 M89 F* 
MaIn23 15 13 31 22 10 11 14 14/15 10 13 16 M89 F* 
MaIn24 15 13 29 22 10 11 13 12/16 10 11 15 M89 F* 
MaIn25 15 14 31 21 11 11 13 12/19 10 9 15 M89 F* 
MaIn26 14 14 31 21 11 11 15 13/16 10 12 14 M89 F* 
MaIn27 16 14 30 21 10 9 14 15/17 10 12 14 M89 F* 
MaIn28 14 13 31 24 10 11 13 14/15 10 12 14 M89 F* 
MaIn29 14 13 28 24 10 11 13 15/15 10 11 14 M89 F* 
MaIn30 14 13 30 24 10 11 14 14/17 10 11 14 M89 F* 
MaIn31 16 13 29 21 10 11 12 15/18.2 10 11 14 M89 F* 
MaIn32 17 14 29 22 10 11 13 14/16 10 14 15 M89 F* 
MaIn33 16 13 30 21 10 11 13 17/18 10 12 15 M89 F* 
MaIn34 15 12 27 24 11 11 13 12/16 10 8 14 M89 F* 
MaIn35 16 14 30 21 10 11 12 15/17.2 10 11 15 M89 F* 
MaIn36 17 13 30 21 11 11 12 15/17.2 10 11 14 M89 F* 
MaIn37 15 13 29 22 10 11 13 14/16 10 11 15 M89 F* 
MaIn38 16 13 30 21 10 11 13 17/18 10 12 15 M89 F* 
MaIn39 15 12 28 22 10 11 16 13/16 10 12 16 M89 F* 
MaIn40 14 13 29 22 10 14 11 13/16 10 13 15 M89 F* 
MaIn41 14 13 31 24 10 11 14 15/17 10 11 14 M89 F* 
MaIn42 15 13 32 22 10 11 15 15/15 10 12 16 M89 F* 
MaIn43 16 13 30 22 10 11 14 14/16 11 11 15 M89 F* 
MaIn44 15 14 31 21 9 11 13 18/19 10 12 15 M89 F* 
MaIn45 15 14 31 21 9 11 13 18/19 10 12 15 M89 F* 
MaIn46 14 13 31 24 10 11 14 14/18 10 11 14 M89 F* 
MaIn47 15 14 30 22 10 11 13 13/18 10 12 15 M89 F* 
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MaIn48 15 13 29 22 10 11 13 14/16 10 14 15 M89 F* 
MaIn49 14 14 31 22 10 11 13 15/16 10 12 14 M89 F* 
MaIn50 15 12 29 24 10 12 13 15/16 10 12 14 M201 G* 
MaIn51 16 12 29 24 10 12 13 16/16 10 12 14 M201 G* 
MaIn52 14 12 29 23 10 12 12 14/14 10 11 16 P20 G1a 
MaIn53 15 12 29 22 11 11 14 12/16 10 11 16 P15 G2a 
MaIn54 15 14 30 22 11 11 13 14/14 10 12 16 P15 G2a 
MaIn55 14 11 29 24 11 12 13 14/16 10 11 16 P15 G2a 
MaIn56 15 14 32 22 11 11 12 14/15 10 11 14 M52 H1 
MaIn57 15 13 30 22 11 11 12 16/16 9 11 14 M52 H1 
MaIn58 15 14 29 22 10 11 12 15/16 9 11 15 M82 H1a 
MaIn59 15 13 29 21 10 11 12 15/18 8 11 15 M82 H1a 
MaIn60 15 14 31 21 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
MaIn61 15 13 29 21 11 11 12 15/18 8 11 14 M82 H1a 
MaIn62 16 13 30 22 10 11 12 17/19 9 11 14 M82 H1a 
MaIn63 15 13 29 22 10 11 12 14/14 9 11 14 M82 H1a 
MaIn64 16 13 29 23 10 11 12 14/14 9 11 14 M82 H1a 
MaIn65 15 14 30 22 10 11 12 16/18 9 11 14 M82 H1a 
MaIn66 15 13 29 21 10 11 12 16/17 8 11 14 M82 H1a 
MaIn67 15 13 29 22 10 11 12 14/16 9 11 14 M82 H1a 
MaIn68 15 13 31 22 10 11 12 16/17 9 13 14 M82 H1a 
MaIn69 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
MaIn70 15 14 32 22 10 11 12 15/17 10 12 14 M82 H1a 
MaIn71 16 15 31 22 10 11 12 14/17 9 13 14 M82 H1a 
MaIn72 15 12 28 23 10 11 12 14/16 9 11 14 M82 H1a 
MaIn73 15 13 30 23 11 11 12 15/17 9 13 14 M82 H1a 
MaIn74 15 12 29 22 10 11 12 17/17 9 12 14 M82 H1a 
MaIn75 15 13 29 22 10 11 12 15/15 9 11 14 M82 H1a 
MaIn76 15 13 29 22 10 11 12 16/19 9 11 14 M82 H1a 
MaIn77 15 13 29 22 10 11 12 15/17 9 13 14 M82 H1a 
MaIn78 15 14 31 22 10 11 12 15/16 8 11 14 M82 H1a 
MaIn79 15 13 29 22 10 11 12 15/15 9 11 14 M82 H1a 
MaIn80 15 13 29 22 10 11 12 15/15 9 11 14 M82 H1a 
MaIn81 16 13 29 22 10 11 12 15/16 9 11 14 M82 H1a 
MaIn82 14 13 31 22 10 11 12 14/17 9 11 14 M82 H1a 
MaIn83 15 13 29 22 10 11 12 15/17 9 12 14 M82 H1a 
MaIn84 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
MaIn85 16 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
MaIn86 15 13 32 22 11 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
MaIn87 15 13 30 21 10 11 12 16/18 8 11 14 M82 H1a 
MaIn88 16 14 30 22 10 11 12 17/18 9 11 14 M82 H1a 
MaIn89 15 14 31 22 10 11 12 15/18 9 12 14 M82 H1a 
MaIn90 15 13 30 22 10 11 12 16/17 9 12 14 M82 H1a 
MaIn91 15 13 29 22 10 11 12 17/18 9 11 14 M82 H1a 
MaIn92 16 14 30 22 10 11 12 17/18 9 11 14 M82 H1a 
MaIn93 15 13 29 22 10 11 11 14/17 9 11 14 M82 H1a 
MaIn94 15 13 29 22 10 11 12 14/18 9 11 14 M82 H1a 
MaIn95 15 13 29 22 10 11 12 15/18 9 11 14 M82 H1a 
MaIn96 16 14 29 22 10 11 12 16/18 9 11 14 M82 H1a 
MaIn97 15 14 30 23 11 12 12 16/17 9 11 14 M82 H1a 
MaIn98 15 13 29 22 10 11 12 16/17 9 10 14 M82 H1a 
MaIn99 16 13 29 22 10 11 12 15/16 9 12 14 M82 H1a 
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MaIn100 15 13 29 22 11 11 13 15/18 9 10 14 M82 H1a 
MaIn101 17 14 30 22 10 11 12 16/19 9 12 14 M82 H1a 
MaIn102 15 14 30 22 10 11 12 17/17 9 11 14 M82 H1a 
MaIn103 15 14 30 22 10 11 13 16/17 9 11 14 M82 H1a 
MaIn104 15 13 30 22 10 12 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
MaIn105 15 13 29 22 10 11 12 15/16 9 11 14 M82 H1a 
MaIn106 15 13 29 22 10 11 12 15/17 9 11 13 M82 H1a 
MaIn107 15 14 30 24 11 11 12 16/17 9 12 14 M82 H1a 
MaIn108 15 14 30 24 11 11 12 16/17 9 12 14 M82 H1a 
MaIn109 15 13 29 21 10 11 12 14/16 8 12 14 M82 H1a 
MaIn110 14 13 29 22 10 11 12 16/17 9 12 14 M82 H1a 
MaIn111 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
MaIn112 15 13 30 22 10 11 12 15/17 9 11 14 M82 H1a 
MaIn113 16 13 29 22 11 11 12 16/16 9 13 14 M82 H1a 
MaIn114 15 13 29 22 10 11 12 15/16 9 12 14 M82 H1a 
MaIn115 14 13 29 23 10 11 13 12/20 10 11 14 M304 J* 
MaIn116 14 13 30 24 10 11 12 14/17 11 13 14 M304 J* 
MaIn117 14 13 30 23 10 11 12 12/17 10 10 14 M304 J* 
MaIn118 14 13 30 23 10 11 12 12/17 10 10 14 M304 J* 
MaIn119 14 14 31 23 10 11 13 13/21 9 11 14 M172 J2* 
MaIn120 14 14 30 24 10 11 12 15/20 9 12 14 M172 J2* 
MaIn121 14 14 32 23 11 11 13 13/18 9 12 14 M172 J2* 
MaIn122 15 14 30 23 10 11 12 15/20 9 13 14 M172 J2* 
MaIn123 14 13 30 26 10 11 12 13/15 9 12 14 M172 J2* 
MaIn124 15 14 31 23 10 11 12 14/19 9 11 15 M172 J2* 
MaIn125 14 13 30 22 10 11 13 16/20 9 11 15 M172 J2* 
MaIn126 14 13 28 22 10 11 12 13/16 9 12 15 M172 J2* 
MaIn127 14 13 28 24 10 11 12 13/16 9 11 15 M172 J2* 
MaIn128 14 14 30 23 10 11 12 15/19 9 12 14 M172 J2* 
MaIn129 15 12 28 23 10 11 13 12/17 9 11 15 M172 J2* 
MaIn130 15 14 30 23 10 11 13 14/17 9 11 14 M68 J2a3 
MaIn131 14 14 31 23 10 11 14 13/15 9 11 15 M68 J2a3 
MaIn132 14 14 30 23 10 11 13 13/16 9 11 15 M68 J2a3 
MaIn133 14 14 30 23 10 11 13 13/18 9 11 15 M158 J2a5 
MaIn134 16 12 29 23 10 11 12 13/16 9 11 15 M12 J2b 
MaIn135 15 12 30 25 10 11 12 14/15 9 13 15 M12 J2b 
MaIn136 15 12 27 24 10 11 12 13/17 9 12 15 M12 J2b 
MaIn137 16 13 30 24 10 11 12 13/17 9 12 15 M12 J2b 
MaIn138 16 12 28 23 10 11 12 14/16 9 13 14 M12 J2b 
MaIn139 16 12 29 23 10 11 12 13/17 9 12 14 M12 J2b 
MaIn140 16 12 28 23 10 11 12 14/16 9 12 14 M12 J2b 
MaIn141 15 12 28 24 10 11 13 11/18 9 12 15 M12 J2b 
MaIn142 15 12 28 23 10 11 12 14/19 10 12 15 M12 J2b 
MaIn143 15 12 27 24 10 11 12 13/17 9 12 14 M12 J2b 
MaIn144 15 12 28 24 10 11 12 14/18 9 14 15 M12 J2b 
MaIn145 15 12 29 24 9 11 12 14/16 9 11 14 M12 J2b 
MaIn146 15 13 29 24 10 11 13 13/17 9 11 15 M12 J2b 
MaIn147 15 12 29 24 10 11 12 13/16 9 12 15 M12 J2b 
MaIn148 16 12 29 23 10 11 12 13/16 9 11 14 M12 J2b 
MaIn149 15 13 29 25 10 11 12 13/16 9 12 15 M12 J2b 
MaIn150 17 13 29 24 10 11 12 14/19 9 11 14 M12 J2b 
MaIn151 14 12 28 24 11 11 12 13/17 9 12 14 M12 J2b 
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MaIn152 15 13 30 23 10 10 14 13/19 11 12 16 M9 K* 
MaIn153 14 13 29 23 10 11 13 13/18 9 11 15 M9 K* 
MaIn154 14 12 28 22 10 14 11 13/18 10 13 15 M11 L 
MaIn155 14 12 28 22 10 14 11 13/16 10 13 15 M11 L 
MaIn156 14 12 28 22 10 14 11 14/17 10 13 15 M11 L 
MaIn157 14 13 29 22 11 14 11 13/15 10 10 15 M11 L 
MaIn158 14 12 28 22 9 14 11 14/17 11 12 15 M11 L 
MaIn159 14 12 28 22 11 14 9 13/17 10 12 15 M11 L 
MaIn160 14 14 30 22 10 14 11 13/18 10 12 15 M11 L 
MaIn161 14 12 28 23 10 14 11 13/17 10 14 15 M11 L 
MaIn162 14 12 28 22 10 14 11 12/17 10 12 15 M11 L 
MaIn163 14 12 28 22 10 14 11 13/18 10 12 15 M11 L 
MaIn164 15 12 28 22 10 14 11 13/17 10 12 15 M11 L 
MaIn165 14 12 28 22 10 14 11 13/17 10 12 15 M11 L 
MaIn166 15 14 30 22 10 11 12 15/17 9 11 15 M11 L 
MaIn167 14 12 28 22 10 14 11 14/16 11 12 15 M11 L 
MaIn168 14 12 28 23 10 14 11 13/18 10 13 15 M11 L 
MaIn169 14 12 27 22 10 14 11 13/15 10 12 15 M11 L 
MaIn170 14 12 28 22 10 14 11 14/15 11 13 15 M11 L 
MaIn171 14 13 29 22 10 14 11 13/16 10 14 15 M11 L 
MaIn172 14 12 28 22 10 14 11 14/17 10 13 15 M11 L 
MaIn173 14 12 28 22 10 14 11 13/18 10 13 15 M11 L 
MaIn174 14 12 28 22 10 14 11 13/17 10 13 15 M11 L 
MaIn175 14 12 28 22 10 14 11 13/16 10 12 15 M11 L 
MaIn176 14 12 28 22 10 14 11 13/17 10 13 15 M11 L 
MaIn177 14 12 28 22 11 14 11 15/16 11 12 15 M11 L 
MaIn178 14 12 28 22 10 14 11 12/15 10 12 15 M11 L 
MaIn179 15 13 30 22 10 14 12 7/16 10 12 16 M11 L 
MaIn180 14 12 28 22 10 14 11 13/17 10 13 15 M11 L 
MaIn181 14 14 30 22 10 14 11 13/16 10 13 15 M11 L 
MaIn182 14 12 27 22 10 14 11 13/17 10 12 15 M11 L 
MaIn183 15 13 30 22 10 15 11 13/18 11 12 14 M11 L 
MaIn184 14 12 28 22 10 15 11 13/18 11 11 14 M11 L 
MaIn185 15 12 28 22 10 14 11 13/17 10 12 14 M11 L 
MaIn186 15 13 30 22 10 14 11 13/17 11 13 15 M11 L 
MaIn187 14 12 28 22 10 14 11 13/17 10 13 15 M11 L 
MaIn188 14 12 29 22 10 14 11 14/17 10 13 15 M11 L 
MaIn189 14 12 28 22 10 10 11 13/18 10 12 15 M11 L 
MaIn190 14 12 28 22 10 14 11 13/16 10 12 15 M11 L 
MaIn191 14 12 28 22 10 14 11 14/17 10 13 15 M11 L 
MaIn192 14 12 28 22 10 14 11 13/17 10 12 15 M11 L 
MaIn193 15 12 28 22 10 14 11 13/17 9 12 15 M11 L 
MaIn194 14 12 28 21 10 14 11 13/17 10 12 15 M11 L 
MaIn195 14 12 28 24 10 14 10 13/17 10 13 15 M11 L 
MaIn196 14 13 29 22 10 15 12 9/16 10 11 16 M11 L 
MaIn197 14 12 28 22 10 14 11 13/19 10 13 15 M11 L 
MaIn198 14 13 28 22 10 14 11 13/19 10 12 15 M11 L 
MaIn199 15 13 30 22 10 14 12 7/15 10 11 16 M11 L 
MaIn200 14 12 28 22 10 14 11 13/15 10 11 15 M11 L 
MaIn201 14 11 27 22 10 14 11 13/17 10 12 15 M11 L 
MaIn202 14 12 27 22 10 14 11 14/17 10 13 14 M11 L 
MaIn203 14 12 28 22 11 14 11 14/17 11 12 15 M11 L 
 116 
MaIn204 14 12 29 22 10 14 11 13/16 10 13 15 M11 L 
MaIn205 14 12 28 22 10 15 11 13/17 10 14 15 M11 L 
MaIn206 15 12 28 23 10 14 13 12/13 10 12 14 M119 O1a 
MaIn207 15 12 28 23 11 14 13 13/13 10 11 14 M119 O1a 
MaIn208 15 13 29 22 10 14 12 7/16 10 13 16 M175 O* 
MaIn209 16 14 30 25 11 13 15 13/18 10 11 14 M175 O* 
MaIn210 15 12 28 24 10 13 14 14/16 10 11 14 M175 O* 
MaIn211 15 13 29 24 11 13 14 15/21 10 13 14 M175 O* 
MaIn212 14 13 29 23 10 10 14 15/19 11 10 16 M175 O* 
MaIn213 15 14 32 24 10 14 12 12/18 10 11 14 M175 O* 
MaIn214 14 12 27 23 10 14 12 13/19 11 12 15 M122 O3 
MaIn215 16 13 29 24 10 13 12 13/19 11 11 15 M122 O3 
MaIn216 14 12 28 23 10 14 12 13/19 11 12 16 M122 O3 
MaIn217 15 12 30 24 10 14 13 13/16 11 11 15 M45 P 
MaIn218 13 13 29 22 10 15 14 12/17 11 11 15 M45 P 
MaIn219 16 13 30 25 10 11 13 11/12 11 11 14 M198 R1a1 
MaIn220 16 13 29 25 10 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
MaIn221 15 14 30 24 10 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
MaIn222 16 13 32 24 11 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
MaIn223 15 13 31 25 11 11 14 11/15 11 10 14 M198 R1a1 
MaIn224 15 13 30 25 12 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
MaIn225 15 14 32 24 11 11 13 12/14 11 10 14 M198 R1a1 
MaIn226 15 14 32 25 10 11 13 11/11 11 10 14 M198 R1a1 
MaIn227 15 13 30 25 11 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
MaIn228 16 13 31 24 11 11 13 11/14 11 11 14 M198 R1a1 
MaIn229 16 13 31 25 11 11 13 11/15 11 10 14 M198 R1a1 
MaIn230 17 14 32 25 11 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
MaIn231 14 12 28 23 10 14 11 13/19 10 12 14 M198 R1a1 
MaIn232 15 14 31 25 10 11 13 12/14 11 10 14 M198 R1a1 
MaIn233 17 13 31 25 11 11 14 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
MaIn234 15 13 29 24 10 11 13 11/14 11 11 14 M198 R1a1 
MaIn235 15 13 31 25 11 11 13 11/15 11 10 14 M198 R1a1 
MaIn236 15 13 30 24 11 11 13 13/14 11 11 14 M198 R1a1 
MaIn237 16 13 31 25 11 11 13 11/14 11 11 14 M198 R1a1 
MaIn238 16 13 31 26 10 11 13 10/14 11 10 14 M198 R1a1 
MaIn239 15 14 31 23 11 11 13 11/15 11 10 14 M198 R1a1 
MaIn240 14 13 31 25 11 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
MaIn241 16 13 32 25 10 12 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
MaIn242 16 13 31 24 10 11 13 9/11 10 10 14 M198 R1a1 
MaIn243 15 13 30 24 11 11 13 11/13 11 10 14 M198 R1a1 
MaIn244 15 13 31 25 10 11 13 10/13 11 10 14 M198 R1a1 
MaIn245 16 14 32 26 10 11 13 11/14 11 9 14 M198 R1a1 
MaIn246 15 13 30 25 10 11 13 10/14 11 10 14 M198 R1a1 
MaIn247 16 14 31 25 11 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
MaIn248 16 13 29 25 10 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
MaIn249 16 13 30 26 10 11 13 11/11 11 10 14 M198 R1a1 
MaIn250 17 13 31 24 10 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
MaIn251 15 14 31 25 10 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
MaIn252 15 14 31 25 10 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
MaIn253 15 14 33 25 10 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
MaIn254 15 14 32 25 10 11 13 11/15 11 10 14 M198 R1a1 
MaIn255 17 13 30 24 10 11 13 13/14 11 10 14 M198 R1a1 
 117 
MaIn256 15 14 31 25 10 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
MaIn257 15 13 31 25 11 11 14 11/15 11 10 14 M198 R1a1 
MaIn258 16 14 30 26 10 11 13 11/14 11 11 14 M198 R1a1 
MaIn259 15 14 32 25 10 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
MaIn260 16 13 31 25 11 12 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
MaIn261 15 14 32 25 10 11 13 11/13 11 10 14 M198 R1a1 
MaIn262 16 13 30 25 11 11 13 11/11 11 10 14 M198 R1a1 
MaIn263 16 14 31 25 11 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
MaIn264 15 14 32 25 10 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
MaIn265 15 13 30 25 10 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
MaIn266 15 14 32 24 10 11 13 11/14 9 11 14 M198 R1a1 
MaIn267 15 14 32 25 10 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
MaIn268 15 13 31 26 10 11 13 11/16 11 10 14 M198 R1a1 
MaIn269 15 13 31 25 10 11 13 9/14 11 10 14 M198 R1a1 
MaIn270 16 13 32 25 10 12 13 12/14 11 10 14 M198 R1a1 
MaIn271 16 13 31 25 10 12 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
MaIn272 15 14 31 25 10 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
MaIn273 16 13 32 25 11 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
MaIn274 16 13 30 25 10 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
MaIn275 15 14 31 25 10 11 13 11/14 11 10 14 M198 R1a1 
MaIn276 14 13 29 22 10 10 14 13/19 11 10 16 M124 R2 
MaIn277 15 14 29 22 10 10 15 12/18 11 10 16 M124 R2 
MaIn278 14 14 30 23 10 10 13 13/18 11 10 18 M124 R2 
MaIn279 13 13 29 23 11 10 12 13/19 11 10 16 M124 R2 
MaIn280 14 14 30 22 10 10 13 14/19 11 13 16 M124 R2 
MaIn281 14 14 32 23 10 10 15 13/19 11 12 16 M124 R2 
MaIn282 14 13 29 23 10 10 14 13/17 11 10 16 M124 R2 
MaIn283 14 13 29 23 10 10 14 13/19 11 10 16 M124 R2 
MaIn284 14 13 31 23 10 10 15 14/19 11 11 16 M124 R2 
MaIn285 14 12 28 23 10 10 15 13/19 11 11 16 M124 R2 
MaIn286 15 15 31 23 10 10 14 13/18 11 13 16 M124 R2 
MaIn287 15 14 29 23 10 10 14 13/17 11 10 15 M124 R2 
MaIn288 14 12 28 23 10 10 15 13/19 11 11 16 M124 R2 
MaIn289 13 13 29 23 10 10 14 14/20 11 10 16 M124 R2 
MaIn290 14 14 31 23 10 10 15 13/18 11 11 16 M124 R2 
MaIn291 14 13 29 24 10 10 15 13/18 11 11 16 M124 R2 
MaIn292 14 14 30 23 10 10 14 13/19 11 10 16 M124 R2 
MaIn293 14 13 30 23 10 10 14 14/17 11 13 16 M124 R2 
MaIn294 14 13 29 24 10 10 14 13/18 11 11 16 M124 R2 
MaIn295 14 13 32 22 10 10 14 13/18 11 14 16 M124 R2 
MaIn296 14 14 29 23 10 10 14 13/13 11 11 16 M124 R2 
MaIn297 14 14 31 23 10 11 15 12/12 11 11 17 M124 R2 
MaIn298 14 14 32 23 10 10 15 13/19 11 11 16 M124 R2 
MaIn299 14 14 30 23 11 10 14 13/20 11 11 16 M124 R2 
MaIn300 14 14 30 23 10 10 13 13/17 11 12 16 M124 R2 






F11. táblázat 24 populációs adat Fst és Fst P értékei (*: 50-nél kevesebb vizsgált személy; az általam 
tanumányozott magyar populációs mintát (MAGYAR) kivéve az összes felhasznált populációs 
adat Rosser és munkatársai (2000) publikációjából származik 
 
    genetikai távolság 
    MAGYAR Szlovák Román Jugoszláv Szlovén Cseh Magyar* Lengyel Olasz Német Francia Belga Spanyol Görög Bulgár Török Lapp* Norvég Dán Finn Észt Orosz Ukrán Cseremisz* 
Fst P értékek 
MAGYAR * 0,05361 0,01097 0,01688 0,00867 0,02326 0,00977 0,08104 0,10792 0,03606 0,08292 0,15216 0,20762 0,07180 -0,00193 0,06650 0,11490 0,00344 0,07296 0,24011 0,11976 0,07445 0,02656 0,13983 
Szlovák 
0,00026±  































































































































































































































































































































































































































































































































































































F12. táblázat 41 populációs adat páronkénti Fst és Fst p értékei (a p=0,01 szignifikancia szinten nem-












































Albán, Koszovó (Peričic és mtsai, 2005a) 113
* 0,11828 0,31156 0,30753 0,16284 0,19635 0,43177 0,28643 0,28383 0,06401 0,19035 0,21941 0,1949 0,30258 0,27003 0,27958 0,28434 0,40077 0,35144 0,358 0,20621 0,05016 0,21888 0,2028 0,16954 0,26966 0,20115 0,22394 0,49356 0,32808 0,29904 0,27639 0,16359 0,10795 0,31311 0,5339 0,28193 0,10448 0,25796 0,25194 0,18357
Anatóliai (Cinnioglu és mtsai, 2004) 523 0,00000± 
0,0000 * 0,18161 0,18943 0,25001 0,14015 0,33238 0,16641 0,15128 0,01082 0,04728 0,05864 0,03409 0,18632 0,13252 0,16722 0,15849 0,33625 0,27619 0,24871 0,10047 0,02575 0,24476 0,06223 0,05932 0,13619 0,06346 0,08868 0,40825 0,19467 0,17482 0,16664 0,08179 0,00056 0,17401 0,39191 0,20334 0,02326 0,0958 0,09456 0,1235
Ausztro-ázsiai, törzs, kevert (Sengupta és mtsai, 2006) 64 0,00000± 
0,0000
0,00000± 
0,0000 * 0,03679 0,36401 0,24527 0,40345 0,28772 0,07935 0,21479 0,30231 0,24911 0,2179 0,25062 0,20782 0,2043 0,23153 0,39013 0,08234 0,35465 0,19242 0,25735 0,34837 0,22409 0,19495 0,21533 0,13062 0,09891 0,47618 0,12157 0,2689 0,2074 0,24597 0,17268 0,01839 0,16979 0,30242 0,19272 0,03545 0,16706 0,27333





0,0008 * 0,4407 0,32007 0,33749 0,21541 0,16656 0,21833 0,37831 0,2026 0,26637 0,19865 0,14405 0,21108 0,17422 0,55176 0,06764 0,53777 0,11456 0,28757 0,44671 0,18692 0,2443 0,16532 0,13346 0,11556 0,44942 0,01097 0,20741 0,14879 0,32882 0,2381 0,06056 0,17831 0,44537 0,21544 0,0842 0,13547 0,32822







0,0000 * 0,08481 0,58878 0,49434 0,22909 0,20134 0,30749 0,40341 0,2848 0,41193 0,4116 0,33817 0,41381 0,21212 0,46675 0,21289 0,34845 0,18389 0,00513 0,33231 0,1603 0,39938 0,25067 0,24873 0,63991 0,48728 0,43902 0,37425 0,14619 0,18089 0,34836 0,66472 0,13663 0,17154 0,36169 0,36572 0,17124









0,0001 * 0,46167 0,3438 0,09408 0,11841 0,16264 0,2414 0,12063 0,27707 0,26631 0,22882 0,27533 0,09389 0,39178 0,0495 0,22664 0,12254 0,04198 0,19209 0,02055 0,24891 0,1176 0,09757 0,51532 0,34285 0,30391 0,24527 0,03096 0,05516 0,20532 0,55334 0,01099 0,05233 0,2134 0,19282 0,0925











0,0000 * 0,23863 0,4287 0,33121 0,543 0,23551 0,40986 0,05601 0,11903 0,36427 0,05961 0,67562 0,49497 0,67108 0,1898 0,43342 0,59844 0,20095 0,37418 0,07423 0,21768 0,24588 0,04014 0,26243 0,04799 0,09062 0,4793 0,44191 0,39656 0,6097 0,6069 0,31991 0,36565 0,23006 0,49859













0,0000 * 0,29731 0,18996 0,37836 0,04381 0,23616 0,10257 0,03147 0,2684 0,10893 0,64483 0,4218 0,63091 0,05095 0,27479 0,5051 0,08238 0,23889 0,12282 0,1253 0,14228 0,36097 0,10275 0,1162 0,12236 0,35881 0,30161 0,29824 0,5955 0,5346 0,20683 0,27878 0,0885 0,38898















0,0000 * 0,17122 0,17329 0,21292 0,15519 0,26577 0,22463 0,15459 0,25023 0,17992 0,2383 0,12405 0,1937 0,18887 0,18144 0,18839 0,07995 0,22985 0,08451 0,05287 0,49201 0,21552 0,29311 0,20775 0,13575 0,09166 0,04269 0,35838 0,11806 0,12954 0,1133 0,13604 0,15518

















0,0000 * 0,04938 0,06682 0,07273 0,17096 0,14206 0,17869 0,14833 0,35156 0,30391 0,27611 0,10251 -0,00399 0,21541 0,05638 0,0517 0,12614 0,0686 0,08972 0,41044 0,22888 0,16577 0,14728 0,08023 0,00043 0,20211 0,49035 0,20832 0,00728 0,13557 0,11059 0,10256



















0,0001 * 0,16933 0,129 0,31575 0,29022 0,23352 0,31382 0,46518 0,43909 0,32611 0,23864 0,04238 0,30188 0,11975 0,07888 0,30306 0,09658 0,15513 0,62539 0,4148 0,33204 0,29047 0,13702 0,00021 0,29388 0,60797 0,28595 0,10095 0,2621 0,22383 0,11693





















0,0000 * 0,13644 0,07417 0,02379 0,20695 0,06521 0,49948 0,376 0,43045 0,03243 0,14401 0,40242 -0,01696 0,12163 0,05352 0,04595 0,0699 0,34287 0,14136 0,07824 0,07757 0,24318 0,12819 0,2265 0,51174 0,38753 0,09467 0,19939 0,01915 0,24922























0,0000 * 0,2148 0,17422 0,21089 0,20445 0,32674 0,37176 0,24568 0,15275 0,0959 0,25932 0,11577 0,04925 0,18281 0,07768 0,09524 0,48123 0,26357 0,21618 0,2155 0,05021 0,02705 0,21869 0,51159 0,1682 0,03145 0,12014 0,13627 0,16688

























0,0000 * 0,01825 0,23846 0,00197 0,43325 0,35981 0,40626 0,084 0,24863 0,4052 0,06956 0,18916 -0,00319 0,0925 0,08713 0,09377 0,13459 0,00393 0,03343 0,27828 0,2091 0,22636 0,45372 0,3637 0,13841 0,19048 0,07087 0,29791



























0,0009 * 0,18295 0,01207 0,46296 0,3335 0,43477 0,02377 0,21957 0,4078 0,04386 0,16772 0,01675 0,05612 0,06251 0,19864 0,06725 0,03095 0,03146 0,2674 0,18193 0,19031 0,46363 0,37311 0,12771 0,16779 0,01966 0,28681





























0,0000 * 0,16776 0,38429 0,30255 0,3298 0,10669 0,21249 0,32624 0,19001 0,17328 0,18462 0,06268 0,12868 0,4706 0,22825 0,22828 0,11356 0,23333 0,15866 0,17068 0,45712 0,2925 0,1767 0,19583 0,14801 0,21925































0,0000 * 0,46649 0,33743 0,4395 0,04682 0,23203 0,41335 0,05971 0,18108 -0,02068 0,05772 0,08013 0,1505 0,12244 -0,00953 -0,00634 0,26844 0,18748 0,20651 0,47281 0,37366 0,12337 0,16091 0,05643 0,28593

































0,0000 * 0,58571 0,08634 0,43485 0,38386 0,11775 0,38753 0,18581 0,4662 0,2548 0,23626 0,73414 0,60815 0,48648 0,41803 0,22067 0,35371 0,37559 0,75139 0,08188 0,27333 0,43759 0,43053 0,30607



































0,0000 * 0,56315 0,27984 0,35019 0,48072 0,33129 0,34096 0,3282 0,248 0,2484 0,58162 0,22917 0,3647 0,30253 0,39247 0,31992 0,14821 0,11995 0,49398 0,32049 0,14924 0,32182 0,3741





































0,0000 * 0,4042 0,29623 0,11876 0,31474 0,1093 0,43955 0,19194 0,19235 0,74046 0,60285 0,4554 0,39083 0,14136 0,24803 0,33851 0,73623 0,01704 0,21485 0,39117 0,38662 0,20883







































0,0000 * 0,16283 0,35168 0,05382 0,13826 0,04925 0,04245 0,06815 0,3011 0,08078 0,07538 0,03142 0,2257 0,1293 0,17177 0,47378 0,32853 0,10027 0,15404 0,03233 0,19579









































0,0000 * 0,20679 0,1075 0,06721 0,21398 0,10363 0,13558 0,51185 0,31535 0,25007 0,22213 0,08029 -0,00287 0,25495 0,55055 0,22088 0,03174 0,19062 0,1817 0,09632











































0,0000 * 0,32342 0,12752 0,39931 0,22719 0,22051 0,6505 0,49253 0,43848 0,37114 0,11942 0,17463 0,32642 0,66873 0,06156 0,16593 0,35375 0,35302 0,16223













































0,0000 * 0,09161 0,0398 0,04514 0,05707 0,28077 0,14454 0,0721 0,07073 0,18649 0,08682 0,18895 0,43346 0,28964 0,06189 0,15985 0,0296 0,19027















































0,0000 * 0,1531 0,05091 0,04107 0,43871 0,25284 0,20703 0,16407 0,02549 0,00185 0,15777 0,49553 0,06941 0,00445 0,13961 0,10046 0,0748

















































0,0000 * 0,05029 0,06094 0,16787 0,12496 -0,01435 -0,00262 0,24217 0,16506 0,18801 0,48578 0,3597 0,09387 0,13315 0,04473 0,26562



















































0,0002 * 0,01342 0,29491 0,12145 0,09531 0,04253 0,11559 0,04866 0,09439 0,33771 0,17264 0,04667 0,08985 0,02499 0,12878





















































0,0006 * 0,3083 0,10974 0,11525 0,06529 0,11968 0,05877 0,06438 0,38336 0,16026 0,04578 0,07904 0,02194 0,14146























































0,0000 * 0,38924 0,12723 0,1923 0,54256 0,53959 0,48756 0,68997 0,67478 0,39289 0,45909 0,34005 0,57334

























































0,0000 * 0,14902 0,11279 0,36049 0,29027 0,12822 0,35264 0,50344 0,22385 0,15068 0,08276 0,38992



























































0,0001 * 0,02542 0,28892 0,21647 0,24882 0,47817 0,39871 0,14145 0,18378 0,08716 0,31339





























































0,0008 * 0,25732 0,17265 0,1647 0,44392 0,33742 0,1229 0,16071 0,04585 0,24761































































0,0000 * 0,01349 0,23873 0,57983 0,05046 0,02346 0,16487 0,21568 0,09918

































































0,0013 * 0,17336 0,58019 0,13795 -0,00402 0,10143 0,13456 0,05551



































































0,0001 * 0,27598 0,29123 0,17438 0,0705 0,11685 0,26089





































































0,0000 * 0,69644 0,52541 0,3081 0,48471 0,61577







































































0,0000 * 0,12739 0,28837 0,32352 0,15614









































































0,0001 * 0,10171 0,0934 0,0939











































































0,0002 * 0,14313 0,24158


































































































































































F13. táblázat A vizsgált populációs mintacsoportok páronkénti Fst és Fst P értékei (a 
p=0,05 szignifikancia szinten nem szignifikáns Fst értékeket és a hozzájuk 
tartozó P értékeket félkövéren jelöltem) 
 Fst értékek 











Fst P értékek 










0,0003 * 0,10377 0,13358 0,04039 0,12894 











































F14. táblázat Rst értékek és a hozzájuk tartozó Rst P értékek 14 roma populációs minta 
összehasonlításával (A nem szignifikáns eltérések -95%-os konfidencia intervallum- 
kiemelve; HD: haplotípus diverzitás az Rst számításához felhasznált 7 Y-STR lokusz 
alapján (DYS19,DYS389I,DYS389II,DYS390,DYS391,DYS92,DYS393)) 
     Rst értékek 






st P értékek 
Baranyai roma (Füredi és mtsai, 1999) 78 0,90277 * 0,04138 -0,00358 0,11085 0,15205 0,20515 0,0188 0,04923 0,08095 0,03793 0,07724 0,01285 0,11804 
-
0,01176 
Bulgár-roma (Zaharova és mtsai, 2001) 91 0,91624 0,00490± 0,0002 * 0,01262 0,08211 0,069 0,12102 -0,00126 0,02352 0,05537 0,03207 0,04979 0,02557 0,01263 0,01008 
Debreceni roma (Füredi és mtsai, 2004) 45 0,95253 0,49107± 0,0016 0,12441± 0,0011 * 0,08413 0,1199 0,16622 -0,00262 0,01597 0,05349 0,03419 0,06492 -0,00712 0,07449 
-
0,01558 
Ibériai roma (Gusmao és mtsai, 2008) 126 0,90946 0,00000± 0,0000 0,00000± 0,0000 0,00005± 0,0000 * 0,06161 0,11675 0,05247 0,03285 0,01234 0,05044 0,03262 0,1212 0,08872 0,08383 
Litván roma (Gresham és mtsai, 2001) 20 0,91053 0,00126± 0,0001 0,01246± 0,0004 0,00252± 0,0002 0,01878± 0,0004 * 0,05365 0,07219 0,06901 0,0047 0,06285 0,04132 0,20597 0,02087 0,11157 
Macedón-roma (Pericic és mtsai, 2005b) 68 0,86348 0,00000± 0,0000 0,00000± 0,0000 0,00000± 0,0000 0,00000± 0,0000 0,05700± 0,0007 * 0,13346 0,10254 0,10737 0,11185 0,07342 0,25121 0,11348 0,17873 
Magyar roma (saját) 107 0,918 0,03456± 0,0005 0,46867± 0,0015 0,49746± 0,0015 0,00003± 0,0000 0,00818± 0,0003 0,00000± 0,0000 * 0,01142 0,03477 0,02491 0,04466 -0,00172 0,02892 
-
0,00455 
Malajziai indiai (Chang és mtsai, 2007) 301 0,99076 0,00005± 0,0000 0,00294± 0,0002 0,06169± 0,0007 0,00006± 0,0000 0,00789± 0,0003 0,00000± 0,0000 0,02521± 0,0005 * 0,03642 0,0518 0,0599 0,00699 0,03629 0,02761 
Spanyol-roma (Gresham és mtsai, 2001) 27 0,92593 0,00573± 0,0002 0,00958± 0,0003 0,02027± 0,0005 0,17249± 0,0011 0,33276± 0,0014 0,00280± 0,0002 0,03422± 0,0006 0,02662± 0,0005 * 0,03482 0,03063 0,11553 0,04701 0,05319 
Szlovák-roma 1 (Nagy és mtsai, 2007) 62 0,9138 0,01200± 0,0003 0,01270± 0,0003 0,02356± 0,0004 0,00048± 0,0001 0,02113± 0,0005 0,00015± 0,0000 0,01721± 0,0004 0,00017± 0,0000 0,04593± 0,0006 * -0,00183 0,0757 0,07039 0,01377 
Szlovák-roma 2 (Petrejcikova és mtsai, 
2010) 200 0,91286 0,00002± 0,0000 0,00003± 0,0000 0,00015± 0,0000 0,00015± 0,0000 0,03957± 0,0006 0,00002± 0,0000 0,00002± 0,0000 0,00000± 0,0000 0,04219± 0,0006 0,49020± 0,0015 * 0,11303 0,0709 0,05111 
Taktaközi roma (saját) 19 0,97661 0,21261± 0,0013 0,11881± 0,0010 0,51937± 0,0015 0,00072± 0,0001 0,00038± 0,0001 0,00002± 0,0000 0,42825± 0,0016 0,26409± 0,0014 0,00203± 0,0001 0,01145± 0,0003 0,00072± 0,0001 * 0,10048 
-
0,01246 
Tiszavasvári roma (saját) 29 0,77833 0,00106± 0,0001 0,17180± 0,0011 0,00540± 0,0002 0,00116± 0,0001 0,18558± 0,0011 0,00205± 0,0001 0,04950± 0,0007 0,02266± 0,0005 0,04667± 0,0007 0,00686± 0,0002 0,00193± 0,0001 0,00883± 0,0003 * 0,06665 
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9.4. Rövidítések jegyzéke 
 
AMOVA Analysis of Molecular Variance 
BOI Budapesti Orvosszakértői Intézet 
CODIS Combined DNA Index System 
DNS Dezoxi-ribonukkleinsav 
EMPOP EDNAP mtDNA Population Database 
ESSOL European Standard STR Loci 
HET Heterozigócia 
hTERT Human telomerase reverse transcriptase 
HWE Hardy-Weinberg egyensúly 
ISFG International Society of Forensic Genetics 
ISZKI Igazságügyi Szakértői és Kutató ntézetek 
LR Likelihood Ratio 
MDS Multidimensional Scaling 
MEC Mean Exclusion Chance 
MJ Median Joining 
NRY Non Recombinating Region of Y 
OIOI Országos Igazságügyi Orvostani Intézet 
PAR Pseudautosomal Region 
PCR Polymerase Chain Reaction 
PD Power of Discrimination 
PI Paternity Index 
PIC Polymorphism Information Content 
PM Probability of Match 
RFLP Restriction Fragment Length Polymorphism 
SNP Single Nucleotid Polymorphism 
STR Short Tandem Repeat 
VNTR Variable Number of Tandem Repeat 




Az X-kromoszómális STR lókuszok gyakorlati alkalmazása törvényszéki vizsgálatokban 
allélgyakorisági adatbázisok létrehozása és a populációstatisztikai jellemzők meghatározása 
nélkül lehetetlen. Munkám célja volt, hogy a korábban létrehozott magyarországi X-STR 
adatbázist további négy lókusz adataival bővítsem, hogy a hiányos apasági ügyeket 
hatékonyabban lehessen megoldani. A magyar populáció felméréséhez 165 nő és 219 férfi X-
STR genotipizálását végeztem el 4 lókuszon (DXS10079, DXS10101, DXS10134, 
DXS10135). Meghatároztam az allélgyakorisági és haplotípusgyakorisági értékeket, 
kiszámítottam a populációstatisztikai jellemzőket, a magyar populáció allélgyakorisági adatait 
összehasonlítottam a fellelhető nemzetközi allélgyakorisági adatokkal. A munkámban vizsgált 
négy, illetve a további nyolc vizsgált, azaz összesen 12 X-STR lókusz alkalmas 
Magyarországon az igazságügyben rokonsági és személyazonosítási vizsgálatok 
kivitelezésére. 
A magyar populációs adatok európai populációs adatokkal történő összehasonlításának célja 
az volt, hogy meghatározzuk a magyar és a finnugor nyelveket beszélő, illetve a szomszédos 
populációk között fennálló genetikai kapcsolatokat. A magyar populációhoz genetikai 
távolságok és a filogenetikai fa alapján legközelebb a környező (szlovén, román, jugoszláv és 
bulgár) illetve a norvég populációk állnak, ami összhangban van azzal, hogy a magyar 
populáció a környező népekkel keveredhetett az elmúlt évszázadokban. A finnugor nyelveket 
beszélő populációk (finn, észt, lapp, cseremisz) a várttal ellentétben mind genetikai 
távolságok mind a filogenetikai fán való elhelyezkedés szempontjából távol estek a magyar 
populációtól, ami ellentmond a nyelvészeti tanulmányoknak. 
A roma populációs mintacsoportok vizsgálatának célja az volt, hogy felmérjük a nem-roma 
populációkkal való kapcsolatukat, illetve összehasonlítsuk őket a feltételezett származási 
helyükön, Indiában élő populációkkal és más, korábban tanulmányozott európai roma 
populációkkal. A romákban megtalálható haplocsoportok 4 fő területhez köthetők: indiai 
(H1a-M82), közel-keleti/nyugat-ázsiai (J2a2-M67, J2*-M172 és E1b1b1a-M78), európai (I1-
M253, I2a-P37.2) és közép-ázsiai/nyugat-eurázsiai (R1a1-M198 és R1b1-P25). Ezeknek a 
haplocsoportoknak a jelenléte a roma populációkban magyarázható az Indiából a Kárpát-
medencébe törtnő vándorlásuk útvonalának tükrében illetve más populációkkal való 
keveredéssel. Összefoglalva elmondható, hogy a felfedezéseink romák genetikai történetének 




It is impossible to apply the X-chromosomal STR loci in forensic investigations without 
establishing allele frequency databases and calculating the population statistical values. The 
aim of my work was to increase the former Hungarian X-STR database with the data of 4 loci 
to help the effective solution of deficiency paternity cases. For the characterisation of the 
Hungarian population I genotyped 165 females and 219 males for 4 X-STR loci (DXS10079, 
DXS10101, DXS10134, DXS10135) and determined the allele and haplotype frequencies for 
the tightly linked locus duos. Then I calculated the population statistical values and compared 
the allele frequency data of the Hungarian population with the published allele frequency data 
of the other populations. The 4 loci investigated in the present study and further 8 loci (12 X-
STR loci together) are available to solve relationships and forensic cases in Hungary. 
I compared the investigated Hungarian male population samples with other European 
population data in order to determine the genetic relationships between the Hungarian and 
neigbouring populations or other Finno-Ugric speaking populations. According to the genetic 
distances and the phylogenetic tree the neighbouring (Slovenian, Romanian, Yugoslavian and 
Bulgarian) and the Norwegian populations are genetically closest to the Hungarian population. 
This finding is in consistence wtih the fact that the Hungarian population could have been 
admixed with the neighbouring ones in the past centuries. The populations belonging to the 
Finno-Ugric language family (Finnish, Saami, Estonian and Mari) were genetically the 
furthest from the Hungarian population data. The phylogenetic tree also reflected this result 
which contradicts the linguistic studies. 
The aim of the study was to survey the relationships of Hungarian Romani population groups 
to other Romani, Indian (possible place of origin) populations and formerly investigated 
European populations as well. The haplogroups detected in the Romani populations can be 
classified into 4 main geographic areas: Indian (H1a-M82), Near Eastern/West-Asian (J2a2-
M67, J2*-M172 and E1b1b1a-M78) European (I1-M253 and I2a-P37.2) and Central-
Asian/West-Eurasian (R1a1-M198 and R1b1-P25). The presence of these haplogroups in the 
Romani population samples can be interpreted in the mirror of their migration route from the 
Indian subcontinent to the Carpathian Basin and their admixture with other populations. In 
conclusion, it can be stated that these observations shed light on a coherent version of the 
genetic history of the Roma people which is consistent with written sources. 
 
